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1. Einleitung 
 
Mykobakterien werden im medizinischen Alltag im allgemeinen mit den durch 
Mycobacterium tuberculosis (M.tuberculosis) und Mycobacterium leprae (M.leprae) 
verursachten Krankheiten in Zusammenhang gebracht, wohingegen anderen Arten kaum 
Beachtung geschenkt wird. Erst in den vergangenen Jahren richtet sich das Augenmerk auch 
zunehmend auf andere „atypische“ Mykobakterienarten, die Infektionskrankheiten mit ebenso 
schwerem Verlauf wie dem der Tuberkulose hervorrufen können. Sie sind meistens dann von 
Interesse, wenn Infektionen bei abwehrgeschwächten, beispielsweise an AIDS erkrankten 
Patienten vorliegen. Sind die Erkrankungen bei diesen Patienten tatsächlich durch atypische 
Mykobakterien verursacht, sind die Krankheitsverläufe dieser sogenannten opportunistischen 
Infektionen oft sehr ernst und schwer therapierbar. Mykobakterien der „klassischen“ 
Krankheitsbilder Tuberkulose und Lepra unterscheiden sich von atypischen Mykobakterien 
hauptsächlich in ihrem natürlichen Reservoir und ihrem Übertragungsmodus. Während die 
Tuberkulose- und Lepraerreger ihren Lebensraum im Säugetierorganismus haben und mit 
großer Wahrscheinlichkeit auch nur zwischen diesen übertragen werden, kommen atypische 
Mykobakterien in der unbelebten Umwelt vor, aus der sie auch auf den Menschen übertragbar 
sind. Die „klassischen“ Mykobakterien sind hoch kontagiös und obligat pathogen, 
wohingegen atypische Mykobakterien gering kontagiös und nur teilweise pathogen sind. 
 
Diese Gegenüberstellung macht bereits deutlich, wie wichtig eine frühe Erkennung und 
Differenzierung mykobakterieller Infektionen ist, zumal Krankheitsbilder beispielsweise der 
klassischen Tuberkulose und anderer Mykobakteriosen oft nicht zu unterscheiden sind. Der 
Kliniker ist folglich darauf angewiesen, daß möglichst schnell eine Erregeridentifizierung 
stattfindet, damit eine entsprechende Therapie eingeleitet werden kann. Ziel der Arbeit war es 
daher, Differenzierungsmethoden besonders für atypische Mykobakterien aufzuzeigen, da auf 
diesem Gebiet bisher noch relativ wenig Erfahrung gesammelt wurde. 
 
Die Arbeit gibt einen Überblick über verschiedene bisher verfügbare 
Differenzierungsverfahren. Hinsichtlich des experimentellen Teils wurde auf bewährte 
biochemische Erkenntnisse zurückgegriffen, die mit einer neuen, standardisierten und 
vereinfachten Reihe von Tests in Verbindung gebracht wurden, um schneller Ergebnisse 
produzieren zu können. Die biochemischen Erfahrungswerte sind zwar älteren Datums, 
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weshalb auch nur Veröffentlichungen vor 1995 betrachtet werden konnten. Die Neuerung in 
dieser Arbeit gegenüber bisherigen Verfahren bestand darin, daß ein Mikrotitrationssystem 
verwendet wurde. Solche Mikrotitrationsverfahren existieren schon länger für die 
Differenzierung verschiedener Bakteriengruppen, nicht jedoch für die der Mykobakterien. 
Auch wurden neuere Methoden der Chemotaxonomie und Molekularbiologie betrachtet, 
deren Ergebnisse mit in die Arbeit einbezogen wurden, um die Möglichkeiten der 
Differenzierung zu erweitern. Die vorliegende Arbeit stellt somit ein Beispiel für eine 
Wiederaufnahme biochemischer Verfahren in Form vereinfachter Testreihen dar, die im 
Zusammenhang mit chemotaxonomischen und molekularbiologischen Verfahren zur 
schnelleren Identifizierung der Mykobakterien beitragen sollen. 
 
 
1.1 Klinik 
 
Lange Zeit seit den siebziger und achtziger Jahren des 19.Jahrhunderts galt das medizinische 
Interesse bezüglich der Mykobakterien lediglich den wichtigsten Erregern, den der 
Tuberkulose und der Lepra. Andere Mykobakterien wurden aufgrund der bekannten 
Verwandtschaft zum humanen Tuberkelbazillus lange Zeit an diesem gemessen, so daß eine 
Differenzierung zunächst nicht durchgeführt wurde (Wayne 1984). Später galten sie 
weitgehend als apathogen und wurden daher als „atypische Mykobakterien“ beziehungsweise 
„atypical mycobacteria“, „nontuberculous mycobacteria“ (NTM) oder „Mycobacteria other 
than tubercle bacilli“ (MOTT) bezeichnet (Falkinham 1996, Wayne 1985, Wayne & Sramek 
1992, Wolinsky 1979). Erst in letzter Zeit wurde auch aufgrund von Beobachtungen an 
immungeschwächten Patienten zunehmend klarer, daß diese Bakterien ebenfalls ernste 
Erkrankungen hervorrufen können, so daß der Begriff „atypisch“ von mehreren Autoren 
kritisiert wurde (Küchler et al. 1989, Wallace Jr. et al. 1990, Wayne & Sramek 1992, 
Wolinsky 1979). Dennoch soll er aufgrund seiner weiten Verbreitung im deutschsprachigen 
Raum in dieser Arbeit verwendet werden. 
 
Die zu dem Mycobacterium-tuberculosis-Komplex gehörenden Mykobakterien 
M.tuberculosis. M.bovis (incl. BCG), M.africanum und M.microti sowie M.leprae, 
M.lepramurium und „M.paratuberculosis“ (M.avium ssp. paratuberculosis) leben im 
Gegensatz zu den atypischen Mykobakterien nach bisherigen Erkenntnissen rein parasitär im 
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Säugetierorganismus (Pattyn & Portaels 1971, Wayne & Kubica 1986). Sie werden in der 
Regel direkt von einem Organismus zum anderen, beispielsweise durch Aerosole, übertragen 
und besonders die Spezies des M.-tuberculosis-Komplexes sind hoch kontagiös und obligat 
pathogen. Dabei genügen schon Partikel von fünf Mikrometern Durchmesser, um eine 
Übertragung zu ermöglichen (Kubica 1984). 
 
Die atypischen Mykobakterien hingegen scheinen überwiegend Saprophyten zu sein, die in 
der Umwelt von toter organischer Materie leben (Pattyn & Portaels 1971, Schulze-Röbbecke 
1993) und demnach auch als „ubiquitär vorkommend“ (engl. „environmental“)  betitelt 
werden. Auch können sie in Nahrungsmitteln nachgewiesen werden, wie beispielsweise 
M.scrofulaceum in Milch und Milchprodukten (Wolinsky 1979), wobei es sich allerdings eher 
um eine Kontamination aus der Umwelt handeln dürfte. Insgesamt existieren neben obligat 
parasitären und saprophytären auch intermediäre Formen (Wayne & Kubica 1986). Atypische 
Mykobakterien sind nur sehr gering kontagiös, fakultativ pathogen oder sogar apathogen 
(Wayne & Sramek 1992). Bei größerer Abwehrschwäche der Patienten kann ihre Pathogenität 
allerdings erheblich zunehmen, wie beispielsweise bei Vertretern des M.-avium-Komplexes, 
bestehend aus M.avium und M.intracellulare (auch MAI genannt), oder bei M.kansasii, so daß 
sie als opportunistische Krankheitserreger fungieren (Pattyn & Portaels 1971). Dies spielt in 
der heutigen Medizin angesichts iatrogener Immunsuppression, HIV-Infektionen, 
onkologischer Erkrankungen und deren aggressiverer Therapie, vieler Intensivpatienten und 
angeborener Immundefekte eine große Rolle (Böttger 1991). Allerdings kann es schon 
innerhalb verschiedener Subkulturen eines Stammes von M.avium (Wayne & Kubica 1986, 
Wolinsky 1979) und innerhalb verschiedener Stämme einer Spezies wie denen von M.kansasii 
(Alcaide et al. 1997) und M.avium (Wayne & Sramek 1992) Unterschiede hinsichtlich der 
Pathogenität geben. Auch ist diese für Mensch und Tier verschieden. Insgesamt besteht 
außerdem Uneinigkeit bei verschiedenen Autoren bezüglich der Zuordnung zu Begriffen wie 
„fakultativ pathogen“, „pathogen“ und „potentiell pathogen“ (Wayne 1985, Wolinsky 1979). 
Schlußendlich spielt bei der Beurteilung der Pathogenität die Verbreitung des jeweiligen 
Bakteriums in der Umwelt eine zusätzliche Rolle (Wayne & Sramek 1992). 
 
Die Übertragung atypischer Mykobakterien erfolgt in den meisten oder sogar in allen Fällen, 
nicht von Mensch zu Mensch oder von Tier zu Mensch, sondern aus der unbelebten Umwelt 
(Wallace Jr. et al. 1990). Deshalb werden dadurch verursachte Krankheiten auch als 
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„environmental mycobacterial disease“ bezeichnet. Auch wenn beispielsweise die Spezies 
M.malmoense und M.simiae bisher nur selten in der Umwelt nachgewiesen wurden, ist 
dennoch im Falle einer Erkrankung die Umwelt als Infektionsquelle am wahrscheinlichsten, 
da Hinweise zur Übertragbarkeit von Mensch zu Mensch fehlen (Wayne & Sramek 1992). Die 
Infektion geschieht im allgemeinen durch Inspiration, Inokulation und Ingestion von 
Aerosolen, (Haus-)Staub - auch von Haus- oder Nutztieren - oder Nahrungsmitteln (Böttger 
1991, Schulze-Röbbecke 1993, Wallace Jr. et al. 1990, Wolinsky 1979), wobei allerdings 
auch oft die Übertragungswege unerkannt bleiben. 
 
Atypische Mykobakterien können ganz unterschiedliche Krankheitsbilder hervorrufen, die 
allgemein auch als Mykobakteriosen bezeichnet werden. Eine Übersicht über das 
Krankheitsspektrum bieten die Arbeiten von Wallace Jr. et al. (1990), Wallace Jr. et al. 
(1983), Wayne (1985), Wayne und Sramek (1992) und Wolinsky (1979). Zusätzlich wurde in 
den letzten Jahren die Problematik von Infektionen bei an AIDS erkrankten Patienten näher 
betrachtet (Broth et al. 1997a, Falkinham 1996, Lamden et al. 1996, Simon & Stille 1997, 
Wayne & Sramek 1992). Mykobakteriosen können oftmals äußerlich nicht von den durch 
M.tuberculosis oder dessen Komplex verursachten Krankheiten unterschieden werden, da für 
beide Gruppen die Bildung von Tuberkeln beziehungsweise Granulomen charakteristisch ist 
(Wayne & Kubica 1986, Wayne & Sramek 1992). So gleichen sich weitgehend klinisch, 
radiologisch und histologisch die klassische Lungentuberkulose und durch den M.-avium-
Komplex und M.kansasii hervorgerufene Lungeninfektionen (Wolinsky 1979), wobei nach 
neueren Erkenntnissen die durch M.kansasii und auch M.xenopi hervorgerufenen pulmonalen 
Infekte dem Krankheitsbild der Tuberkulose insgesamt noch ähnlicher, dafür aber auch 
deutlich seltener sind als die Erkrankungen durch M.avium (Brodt et al. 1997a). Im Falle einer 
AIDS-Erkrankung verläuft die Infektion mit M.avium eher disseminiert als eine 
M.tuberculosis-Infektion und ruft vor allem eher unspezifische Symptome wie Fieber, 
Verdauungsprobleme, Anämie, Leukopenie und zusätzliche Infektionen mit beispielsweise 
dem Zytomegalievirus hervor (Falkinham 1996, Brodt et al. 1997a). Bei circa 30 % aller 
AIDS-Patienten muß mit einer „generalisierten Infektion“ durch den M.-avium-Komplex 
gerechnet werden (Brodt et al. 1997a), wobei die meisten dieser disseminierten Verläufe 
durch bestimmte Untergruppen von M.avium, der sogenannten Serovare (siehe Kapitel  1.2) 
1,4 und 8 hervorgerufen werden (Wayne & Sramek 1992). Während eine Tuberkulose-
Erkrankung bei HIV-Infizierten zu 85 % bei einem Abfall der T-Helferzellen (CD4-Zellen) 
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unter 200/ml und zu 70 % bei einem Abfall unter 100/ml auftritt (Brodt et al. 1997b), finden 
sich bei M.avium-Infektionen meist nur noch CD4-Zellen von unter 50/ml (Brodt et al. 1997a). 
Schwierig gestaltet sich eine Diagnose, wenn bei vorliegender Tuberkulose zusätzlich 
fakultativ-pathogene atypische Mykobakterien nachgewiesen werden, da diese auch eine 
Kontamination darstellen können. Ein einmaliger Nachweis dieser Keime im Sputum in 
Zusammenhang mit radiologischen pulmonalen Veränderungen ist noch kein sicherer Beweis 
für eine durch sie verursachte Erkrankung, da sie auch im Sputum Gesunder vorkommen 
(Wallace Jr. et al. 1990, Wayne & Kubica 1986). Bei AIDS-Patienten kann der Nachweis von 
atypischen Mykobakterien im Stuhl ebenfalls eine simple Kolonisation ohne Infektion 
darstellen (Brodt et al. 1997a). Werden bei ihnen jedoch wiederholt Erreger im Blut oder 
Biopsiematerial nachgewiesen, kann von einer Infektion ausgegangen werden (Brodt et al. 
1997a). 
 
Betroffene Organe sind neben der Lunge vor allem Haut und Lymphknoten, außerdem der 
Intestinaltrakt, Knochen, Gelenke, Bänder und Meningen (Brodt et al. 1997a, Wallace et al. 
1992 und 1990, Wayne & Kubica 1986). Während sich vor der AIDS-Epidemie die 
Erkrankungen vor allem auf die Lunge, daneben auf Lymphknoten und die Haut bezogen und 
nur selten disseminiert verliefen, zeigten sich später bei AIDS- und anderen 
immungeschwächten Patienten meist disseminierte Verläufe (Wolinsky 1979). Bei den 
anfänglichen pulmonalen Infekten lagen meistens Prädispositionen wie etwa eine 
Pneumokoniose, eine chronische Bronchitis oder anamnestisch eine durchgemachte 
Lungentuberkulose bei den Patienten vor (Wolinsky 1979). Bezüglich der Haut- und 
Wundinfektionen konnte man Kontaminationen bei Punktionen oder chirurgischen Eingriffen 
nachweisen (Lamden et al. 1996, Wolinsky 1979). Bei diesen iatrogenen Infektionen spielen 
vor allem M.chelonae und M.fortuitum eine bedeutende Rolle (Gelender et al. 2000, Kuruvila 
et al. 1999, Heistein et al. 2000, Chung et al. 2000, Kasamatsu et al. 1999, Tejan-Sie et al. 
2000). Da M.chelonae unter anderem im Trinkwasser gefunden wird, können auch 
beispielsweise mit Wasser gereinigte Bronchoskope kontaminiert sein und somit 
Bronchialinfekte hervorrufen (Wallace et al. 1992). 
 
Vertreter des M.-avium-Komplexes verursachen insgesamt die meisten Infektionen, daneben 
finden sich häufig wie oben erwähnt M.kansasii, M.xenopi (Brodt et al. 1997a) und außerdem 
M.scrofulaceum, M.chelonae, M.abscessus und M.fortuitum. Neben M.avium und 
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M.intracellulare (zum M.-avium-Komplex gehörig), M.kansasii und M.xenopi können auch 
M.malmoense (Falkinham 1996, Jenkins et al. 1982), M.abscessus und selten M.fortuitum die 
Lunge befallen (Lamden et al. 1996, Wallace Jr. et al. 1983). Für Hautbefall sind M.marinum 
mit dem sogenannten „Schwimmbadgranulom”, M.ulcerans mit dem „Buruli-Geschwür”, 
M.fortuitum, M.chelonae und M.abscessus verantwortlich (Lamden et al. 1996, Wallace Jr. et 
al. 1983). Während es sich beim Schwimmbadgranulom eher um eine akute oberflächliche 
Hautulzeration handelt, verursacht M.ulcerans eher chronische und weiter in die Tiefe 
reichende Hautulzera (Pattyn & Portaels 1972). M.scrofulaceum (Wayne & Kubica 1986, 
Wolinsky 1979), M.avium/intracellulare (Wallace et al. 1990), aber auch M.malmoense 
(Lamden et al. 1996, Wayne & Sramek 1992) finden sich oft als Ursache für zervikale 
Lymphadenitis bei Kindern. Disseminierte Verlaufsformen können neben M.avium auch durch 
M.chelonae, M.abscessus und M.fortuitum (Wolinsky 1979) und außerdem durch M.kansasii, 
M.scrofulaceum und M.haemophilum (Wallace et al. 1990) verursacht werden. 
 
Bei Mykobakteriosen ist die schnelle Diagnose mit der Identifizierung des betreffenden 
Erregers bzw. von pathogenen Gruppen für die Therapie von entscheidender Bedeutung. Zum 
Teil ist der Befund nicht behandlungsbedürftig, wenn es sich um apathogene oder um 
fakultativ pathogene Spezies bei immunokompetenten Patienten handelt, zum Teil sollte aber 
möglichst schnell das passende Antibiotikum ausgesucht werden, damit die Therapie nicht 
ungerichtet bleibt und schneller zum Erfolg führt (Böttger 1991). Dabei dauert das Anfertigen 
von Antibiogrammen aufgrund der langen Wachstumsdauer der Mykobakterien oft zu lange 
(siehe Kapitel 1.3), so daß nach anderen Differenzierungsverfahren gesucht werden sollte. 
Zusätzlich würden durch beschleunigtes Aufdecken der Infektionsquellen und 
Übertragungsmodalitäten, vor allem bei epidemiologischem Auftreten von Infektionen, 
Fortschritte hinsichtlich der Prävention von Mykobakteriosen erzielt. Dieses Vorgehen ist 
insbesondere deshalb wichtig, da sich die Therapie der durch atypische Mykobakterien 
hervorgerufenen Infektionen im allgemeinen schwierig gestaltet. Mykobakteriosen machen 
häufig leichtere und unspezifischere Krankheitssymptome als die Tuberkulose und 
gleichzeitig führt eine Therapie aufgrund partieller Resistenz der Erreger oft nicht zum 
gewünschten Behandlungserfolg (Wallace et al. 1990, Wayne & Kubica 1986, Simon & Stille 
1997). Insbesondere bei AIDS-Patienten kommt es häufig nicht zu einer Heilung, sondern zu 
einer chronischen Erkrankung (Simon & Stille 1997), so daß die Antibiose langwierig ist und 
u.U. ein Leben lang fortgesetzt werden muß. Die Therapie von Infektionen mit dem M.-
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avium-Komplex beispielsweise setzt sich in der Regel aus Clarithromycin und zwei oder drei 
der Stoffe Ethambutol, Rifabutin, Ofloxacin bzw. Ciprofloxacin oder Amikacin zusammen 
(Brodt et al. 1997a, Simon & Stille 1997). Im Falle einer AIDS-Erkrankung ist der Beginn 
oder die Fortsetzung einer „antiretroviralen“ Therapie meist wichtiger als die Gabe von 
Antibiotika, weil mit Hilfe von Inhibitoren der Reversen Transkriptase und eines Protease-
Inhibitors die Immunkompetenz und somit die Lebenserwartung des Patienten im günstigen 
Falle gesteigert werden kann (Brodt et al. 1997a). Dies steht im Gegensatz zur Behandlung 
der klassischen Tuberkulose bei AIDS-Patienten, bei der die sofortige Antibiotikatherapie von 
entscheidender Bedeutung ist (Brodt et al. 1997b). Zusätzlich wird bei AIDS-Patienten eine 
lebenslange Primärprophylaxe der MAI-Infektionen mit vorrangig Rifabutin und 
Clarithromycin diskutiert (Brodt et al. 1997a, Benson et al. 2000, Pulik et al. 1999). 
 
 
1.2 Bakteriologie 
 
Bei dem Genus Mycobacterium aus der Familie der Mycobacteriaceae handelt es sich um 0,2-
0,6 x 1,0-10 µm große, obligat aerobe oder microaerophile grampositive unbegeißelte 
Stäbchenbakterien, die Verzweigungen und filamentöses bzw. myzelartiges Wachstum 
aufweisen können. Sie besitzen keine Kapsel, bilden keine Endosporen und keine sichtbaren 
Lufthyphen. Auffällig sind ihre lipidreichen Zellwände, die ihnen eine wachsartige 
hydrophobe Oberfläche verleihen (Wayne & Kubica 1986). Dieser besondere Zellaufbau 
verhilft ihnen zu ihrer Säure- und Alkoholfestigkeit, das bedeutet, daß sie nach Aufnahme von 
Farbstoffen (z.B. Karbol-Fuchsin) kaum noch mit Salzsäure-Alkohol-Gemischen zu entfärben 
sind (Küchler et al. 1989). Diese Eigenschaft, wenn auch geringer ausgeprägt, findet sich 
ebenfalls bei Gattungen wie Nocardia und Corynebacterium. Wie bereits in Kapitel 1.1 
erwähnt, beinhaltet das Genus Mycobacterium obligate Parasiten, Saprophyten und 
intermediäre Formen (Wayne & Kubica 1986). 
 
Den größten Anteil der Zellwandlipide bilden die Mykolsäuren, alpha-verzweigte beta-
hydroxy-Fettsäuren (R1-bCHOH-aCHR2-COOH), die kovalent an das verzweigte 
Polysaccharid Arabinogalactan der Zellwand gebunden sind und deren Reste R1 und R2 aus 
langkettigen, aliphatischen Kohlenwasserstoffen (insgesamt ca. 60-80 Kohlenstoffatome) 
bestehen. Bei den verwandten Gattungen Corynebacterium (ca. 30 C), Nocardia (ca. 50 C) 
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und Rhodococcus (ca. 45 C) sind diese aliphatischen Ketten erheblich kürzer und verleihen 
den Zellen deshalb nur eine geringere Säurefestigkeit. Diese wird dann meist nur durch 
Entfärben mit schwachen Säuren erkennbar (Wayne & Kubica 1986). 
 
Der durch die Mykolsäuren bedingte hohe Lipidgehalt der Zellwände bewirkt eine starke 
Minderung der Permeabilität unter anderem für Nährstoffe und somit eine Verminderung der 
Wachstumsgeschwindigkeit. Dieses Merkmal zusammen mit der relativ niedrigen 
Reaktionsrate der mykobakteriellen RNA-Polymerase und dem geringen Verhältnis von RNA 
zu DNA bedingen wahrscheinlich die langen Generationszeiten der meisten Mykobakterien 
und gleichzeitig deren geringe biochemische Reaktionsfähigkeit (Wayne & Kubica 1986). Zur 
Wachstumsdauer, zu Färbeverfahren, wie zum Beispiel der Ziehl-Neelsen-Färbung, die 
aufgrund der Säurefestigkeit entwickelt wurden und zu biochemischen Reaktionen siehe 
Kapitel 1.3.1. Da die Mykolsäuretypen bei den verschiedenen Mykobakterien variieren, dient 
deren Untersuchung taxonomischen Zwecken, wie weiter unten im Kapitel noch näher 
erläutert wird (vgl. auch Kapitel 2.1.1). 
 
Die bakteriologische Taxonomie beschäftigt sich mit der Klassifizierung, Nomenklatur und 
Identifizierung von Bakterien (Tsukamura 1981b). Die Systematik von Mikroorganismen 
versucht man anhand ihrer phänotypischen und genotypischen Merkmale herauszufinden. Es 
werden Verfahren zur Identifizierung definierter Bakteriengruppen und zu ihrer Abgrenzung 
voneinander entwickelt. Die so definierten Gruppen werden entsprechend den Regeln der 
Taxonomie hierarchisch geordnet und mit allgemein akzeptierten Namen versehen. Anfangs 
handelten die Bakteriologen dabei noch oft nach willkürlichen Kriterien, dieses Phänomen 
nahm jedoch mit der Entwicklung chemotaxonomischer und molekularbiologischer Methoden 
ab. Durch das „International Committee for Systematic Bacteriology“ werden 
nomenklatorische Fragen gelöst - in Streitfragen durch dessen „Judicial Commission“ - und 
Ansätze zur Bakteriendifferenzierung gemacht (Wayne 1984). Zusätzlich existiert seit 1967 
die „International Working Group on Mycobacterial Taxonomy“ (IWGMT), die sich speziell 
mit der Klassifizierung und Identifizierung von Mykobakterien auseinandersetzt und somit als 
Ratgeber der Untereinheit „Subcommittee on Mycobacterium“ des oben erwähnten Komitees 
fungiert (Wayne et al. 1974 und 1976, Wayne 1981). 
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Die erste Einteilung der Mykobakterien geschah nach klinischen Merkmalen in „typisch“ und 
„atypisch“ (siehe 1.1). Diese Unterscheidung der klinisch wichtigeren Erreger der 
Tuberkulose und der Lepra von den bis dahin weniger klinisch relevanten atypischen 
Mykobakterien reichte jedoch nicht aus, um die Taxonomie aller Mykobakterien zu 
beschreiben. Grob können sie in langsam und schnell wachsende Mykobakterien eingeteilt 
werden, wobei „langsam“ £ 7 Tagen und „schnell“ > 7 Tagen entspricht (Wayne 1984). Die 
atypischen Mykobakterien wurden 1954 von Runyon (Timpe & Runyon 1954) gemäß ihrem 
Pigmentierungs- und Wachstumsverhalten in der Kultur eingeteilt in: 
1. Photochromogene langsam wachsende Mykobakterien - zum Beispiel M. kansasii, M. 
marinum 
2. Skotochromogene langsam wachsende Mykobakterien - zum Beispiel M. scrofulaceum, 
M.ulcerans 
3. Nichtchromogene langsam wachsende Mykobakterien - zum Beispiel M. avium und M. 
intracellulare 
4. Schnell wachsende Mykobakterien - zum Beispiel M. fortuitum. 
 
Photochromogen bedeutet, daß die Bakterien nur nach Lichtexposition Pigment bilden, 
skotochromogene Mykobakterien bilden dies hingegen auch im Dunkeln. Nichtchromogene 
Mykobakterien produzieren kein Pigment. Pigmentbildung zeigt sich meist durch gelbe oder 
orangefarbene, seltener pinkfarbene Kolonien, da es sich im allgemeinen um Karotinoide 
handelt (Tsukamura 1981, Wayne & Kubica 1986). Unbeachtet bei dieser Einteilung nach 
Runyon bleibt, daß auch schnell wachsende Mykobakterien (Gruppe 4) sehr unterschiedliche 
Pigmentierungen ausbilden können. Die Zweiteilung des Genus Mycobacterium nach der 
Wachstumsgeschwindigkeit beschrieb Tsukamura 1967 in Form zweier Subgenera: 
„Mycobacterium“ für langsam und „Mycomycobacterium“ für schnell wachsende. Diese 
Einteilung wurde allerdings auf Grund zu vieler Ähnlichkeiten der beiden Gruppen offiziell 
nicht übernommen (Wayne & Kubica 1986). 
Die Runyonsche Klassifizierung von 1954 stammt noch aus der Zeit, als sich die 
Aufmerksamkeit hauptsächlich auf die Abgrenzung von M.tuberculosis zu allen anderen 
Mykobakterien, vor allem zum „M.-tuberculosis-Komplex“ (vgl. 1.1) richtete. Die langsam 
und besonders die schnell wachsenden atypischen Mykobakterien wurden noch als apathogen 
angesehen, so daß es hierfür kaum andere Differenzierungsverfahren als die Unterscheidung 
nach Pigmentbildung und Wachstumsgeschwindigkeit gab (Wayne 1984). Die Untersuchung 
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der Pigmentbildung eignet sich zur Abgrenzung verschiedener Mykobakteriengruppen 
(Tsukamura 1981), wobei man mittlerweile festgestellt hat, daß das Pigmentationsverhalten 
nicht ausschlaggebend für den natürlichen Verwandtschaftsgrad der Bakterien ist (Rogall et 
al. 1990). Bezüglich der Wachstumsgeschwindigkeit hingegen bilden schnell und langsam 
wachsende Mykobakterien im phylogenetischen Stammbaum, der die evolutionären 
Verwandtschaftsbeziehungen veranschaulicht, zwei eigene Gruppen, bei denen die 
Abstammungslinie der langsam wachsenden von der der schnell wachsenden abzweigt 
(Böttger 1991, Springer et al. 1995). Es hat sich bei der Untersuchung der zum Wachstum 
nötigen Temperaturen gezeigt, daß auch das Merkmal Thermotoleranz von großer Bedeutung 
für die Aufdeckung phylogenetischer Zusammenhänge ist. Dieses spiegelt sich in der 
Aufschlüsselung genetischer Abschnitte wider (Böttger 1991). 
 
Die Einteilung der in dieser Arbeit untersuchten Mykobakterienstämme in schnell und 
langsam wachsende Spezies in Anlehnung an Wayne und Kubica (1986) wird aus der Tabelle 
2.5 in Kapitel 2.2 ersichtlich („s“ für schnell und „l“ für langsam wachsend). Schnell 
wachsende Mykobakterien mit einer Generationszeit von zwei bis fünf Stunden zeigen oft 
schon nach einem Tag Wachstum, wie zum Beispiel M.fortuitum, M.chelonae, M.phlei und 
M.smegmatis. Langsam wachsende, deren Generationszeit 13 bis 20 Stunden beträgt, 
benötigen hierfür mindestens vier (z.B. M.marinum) oder sieben (z.B. M.ulcerans, 
M.scrofulaceum) Tage, wonach schnell wachsende meist schon dichtes Wachstum aufweisen 
(Küchler 1989, Wayne 1984). M.flavencens nimmt bezüglich seiner Wachstumsdauer eine 
gewisse Mittelstellung ein, wird aber aufgrund seiner metabolischen und physiologischen 
Eigenschaften eher zu den schnell wachsenden gezählt (Wayne & Kubica 1986). Hierbei wird 
deutlich, daß die Wachstumsgeschwindigkeit von Spezies zu Spezies weiterhin 
unterschiedlich sein kann. 
 
Durch Differenzierung werden nomenklatorische Einteilungen der Bakterien möglich, die sich 
nach taxonomischen Einheiten („Taxa“) richten. Diese Taxa gibt es auf verschiedenen 
offiziell anerkannten hierarchischen Ebenen, so die Familie (Mycobacteriaceae), die Gattung 
(Mycobacterium), den Komplex (zum Beispiel M.-tuberculosis-Komplex, M.-avium-
Komplex, vgl. hierzu Kapitel 1.1) und die Spezies. Unterhalb der Speziesebene werden 
daneben Varianten wie Serovare, Biovare und Sequovare unterschieden, deren taxonomischer 
Status jedoch meist nicht klar definiert ist. 
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Die Unterscheidung der Taxa kann z.B. auf der Gattungsebene durch die Ziehl-Neelsen-
Färbung, auf Speziesgruppenebene durch die Wachstumsgeschwindigkeit (schnell / langsam 
wachsend) erfolgen. Mit Hilfe der Mykolsäure-Dünnschichtchromatographie (DC, siehe 
2.1.1) beispielsweise gelingt eine Gruppierung oberhalb der Spezies-, aber unterhalb der 
Gattungsebene. So besteht eine Gruppe mit einheitlichem DC-Muster für gewöhnlich aus 
mehreren Spezies. Eine weiteres offiziell anerkanntes Taxon unterhalb der Speziesebene ist 
die Subspezies. So sind  M. paratuberculosis und M. silvaticum Subspezies von M. avium. 
Anfangs galten M. abscessus und M. peregrinum ebenfalls als Subspezies von jeweils M. 
chelonae beziehungsweise M. fortuitum, wurden aber nach der Veröffentlichung ihrer 
genetischen und physiologischen Unterschiede auf Speziesebene angehoben (Kusunoki & 
Ezaki 1992). Ähnlich gilt dies für das zunächst nicht näher bestimmbare „Mycobacterium 
chelonae - like organism“, das infolge genetischer Untersuchungen in M. mucogenicum 
umbenannt wurde (Springer et al. 1995). 
 
Nicht offiziell anerkannte taxonomische Einheiten sind zum Beispiel Bezeichnungen wie 
„Gruppen“, „Cluster“ oder „Subtypen“. Eine Unterteilung der Mykobakterienspezies in 
„Subtypen“ gelingt beispielsweise mit Hilfe der Polymerase chain reaktion-
Restriktionsanalyse des 65kD-Heat-Schock-Protein-Gens (PCR-Restriktionsanalyse, siehe 
2.1.2). So wurden von der Spezies M.chelonae beispielsweise drei verschiedene Muster I, II 
und III gefunden.  Diese Einteilung bestimmte in dieser Arbeit die jeweilige Taxonnummer 
(siehe 2.2). 
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1.3 Nachweis- und Differenzierungsverfahren 
 
Mykobakterien können kulturell, mikroskopisch, mittels Tierversuch und auch z.B. durch 
DNA-Amplifikation nachgewiesen werden. Verfahren zum kulturellen Nachweis beinhalten 
die Dekontamination und Anreicherung des Untersuchungsmaterials und die anschließende 
Inkubation auf speziellen Kulturmedien. Die Differenzierung kann nach vielen Merkmalen, 
wie dem Wachstums- und Pigmentierungsverhalten, den physiologischen, 
chemotaxonomischen sowie molekularbiologischen Eigenschaften, erfolgen. Auf diese 
Nachweis- und Differenzierungsverfahren wird in den folgenden Kapiteln eingegangen. Auf 
ältere Differenzierungs- und Typisierungsverfahren wie etwa die Seroagglutination, mit deren 
Hilfe teilweise verschiedene Serovare einer Spezies bestimmt werden können (Jenkins et al. 
1982), die Phagentypisierung, die zur Aufschlüsselung epidemiologischer Gesichtspunkte 
unter anderem von M.tuberculosis beitrug, und die Untersuchung der Tierpathogenität soll 
hier nicht näher eingegangen werden.  
 
 
1.3.1 Vorbehandlung, kultureller und mikroskopischer Nachweis 
 
Die Vorbehandlung klinischer Proben zur mykobakteriologischen Untersuchung umfaßt die 
Dekontamination, Homogenisierung und Anreicherung des Bakterienmaterials. 
Dekontamination erfolgt meist durch Behandlung mit Natriumhydroxid (NaOH) in 
Kombination mit N-Acetyl-L-Cystein oder mit Natriumlaurylsulfat (Jenkins et al. 1982, 
Küchler et al. 1989), selten mit Hilfe Antibiotika beinhaltender Selektivmedien (Jenkins et al. 
1982). Möglichkeiten der Anreicherung der vorhandenen Mykobakterien sind durch 
Zentrifugation (Jenkins et al. 1982, Küchler et al. 1989) und Filtration gegeben. 
 
Zur kulturellen Anzüchtung der Mykobakterien kommen glycerinhaltige und -freie 
Eiermedien, flüssige Kulturmedien, aber auch Agarnährböden in Frage (Jenkins et al. 1982, 
Kubica 1984, Küchler et al. 1989, Salfinger & Kafader 1992). Eiermedien zeichnen sich durch 
eine hohe Pufferkapazität aus und ermöglichen außerdem eine gute Betrachtung der 
mykobakteriellen Kulturmorphologie, wobei am häufigsten Löwenstein-Jensen-Eiermedien 
verwendet werden (Jenkins et al. 1982, Küchler et al. 1989). Bei Flüssignährmedien werden 
teilweise die 7H9-Bouillon nach Middlebrook sowie das 7H12-Medium bevorzugt genutzt 
(Küchler et al. 1989, Kubica 1984). Angereicherte Agarnährböden auf Serum- oder Serum-
Glycerin-Basis sind z.B. die Nährböden 7H10 und 7H11 nach Middlebrook, die einen 
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fraktionierten Ausstrich, ein schnelles Wachstum und eine bessere Betrachtung einzelner 
Kolonien der Mykobakterien erlauben, dafür allerdings ähnlich wie Flüssignährmedien 
nahezu keine Pufferkapazität besitzen (Jenkins et al. 1982, Küchler et al.1989). 
 
Die Anzüchtung mancher Mykobakterien erfordert bestimmte Nährstoffbedingungen. 
M.leprae ist bisher in vitro nicht anzüchtbar. M.lepramurium war dies anfangs auch nicht, 
zeigte dann jedoch Wachstum auf Ogawa-Eigelb-Medium (Jenkins et al. 1982). 
M.haemophilum benötigt Hämin oder Eisenammoniumcitrat und M.paratuberculosis den 
Wachstumsfaktor Mycobactin als Zusatz (Wayne & Kubica 1986). Beim Anlegen neuer 
Kulturen von Mykobakterien dauert es häufig länger als bei älteren Kulturen, bis Wachstum 
sichtbar wird. Dieses Phänomen tritt insbesondere beim Anlegen von Primärkulturen schnell 
wachsender Isolate aus Patientenproben auf, wobei verschiedene Ursachen wie eine geringe 
Ausgangszahl von Bakterien zu Beginn, Dekontaminationsschäden, ein Latenzstadium des 
Bakteriums oder aber besondere In-vitro-Wachstumserfordernisse in Frage kommen (Jenkins 
et al. 1982). 
 
Mykobakterielles Wachstum findet je nach Spezies bei 24 bis 37 °C, bei manchen Spezies wie 
M.xenopi, M.phlei, M.thermoresistibile, M.smegmatis und M.avium/intracellulare teilweise 
bei bis zu 45 °C statt (Küchler et al. 1989, Jenkins et al. 1982, Wayne 1984). Standardmäßig 
wird sowohl in der Diagnostik der Tuberkulose und anderer Mykobakteriosen, als auch häufig 
bei Untersuchungen von mykobakteriellen Umweltisolaten die Inkubationstemperatur von 
37 °C gewählt (David et al. 1989, Küchler et al. 1989). Es hat sich jedoch gezeigt, daß die 
meisten atypischen Mykobakterien ihr Wachstumsoptimum um 30 °C besitzen (Jenkins et al. 
1982, David et al. 1989). Aus diesem Grund werden bei mykobakteriellen 
Umweltuntersuchungen oft niedrigere Bebrütungstemperaturen gewählt. 
 
Mykobakterien besitzen eine relativ lange Generationszeit im Vergleich zu anderen Bakterien 
wie beispielsweise Escherichia coli, bei dem diese £ 20 min beträgt. Wayne und Kubica 
bezeichneten daher das mykobakterielle Wachstum als „slow“ und „very slow“ (1986). 
Beispiele der verschiedenen Wachstumsgeschwindigkeiten sind bereits in Kapitel 1.2 
erwähnt. In der Diagnostik von Mykobakteriosen, bei der nach wie vor der Nachweis von 
M.tuberculosis einen hohen Stellenwert besitzt, werden meist Inkubationszeiten von sechs bis 
acht (David et al. 1989, Jenkins et al. 1982) oder acht bis zehn (Küchler et al. 1989) Wochen 
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vorgenommen. Bei Verdacht auf extrem langsam wachsende Mykobakterienspezies wie 
M.haemophilum, M.malmoense, „M.paratuberculosis“, M.ulcerans und M.xenopi (David et 
al. 1989, Wayne & Sramek 1992) wird die Dauer teilweise bis auf 12 Wochen gesteigert. Wie 
in Kapitel 1.2 erwähnt, reichen bei schnell wachsenden Isolaten oft schon Bebrütungszeiten 
von unter einer Woche aus. 
 
Wie in Kapitel 1.2 ebenfalls beschrieben, können Mykobakterien anhand ihrer 
Pigmentbildung unterschieden werden. Zusätzlich kann die koloniemorphologische Vielfalt 
der Mykobakterien erfahrenen Untersuchern eine Hilfe bei der Differenzierung sein (Jenkins 
et al. 1982, Wayne & Kubica 1986, Salfinger & Kafader 1992). Hierbei kann zwischen glatten 
oder rauhen (z.B. M.tuberculosis), dicken oder flachen, trockenen oder feuchten Kolonien 
unterschieden werden (Wayne & Kubica 1986, Pattyn & Portaels 1972).  
 
Ein direkter Nachweis der säurefesten Mykobakterien im Untersuchungsmaterial kann mit 
Hilfe einer mikroskopischen Untersuchung gelingen. Dabei können Direktausstriche oder 
nach Anreicherung des Kulturmaterials hergestellte Präparate untersucht werden (Kubica 
1984, Küchler et al. 1989). Bei der mikroskopischen Untersuchung werden meist 
semiquantitative Angaben über die Keimdichte gemacht (Jenkins et al. 1982, Küchler et al. 
1989), zudem besteht in besonderem Maße bei M.leprae die Möglichkeit, das Ausmaß einer 
Erkrankung festzustellen, da sich vitale und nicht vitale Leprazellen unterschiedlich anfärben 
lassen (Jenkins et al. 1982). 
 
Die aufgeführten Verfahren zur Untersuchung von Probenmaterial zeigen, daß Mykobakterien 
bereits anhand ihres Wachstumsverhaltens, ihrer Koloniemorphologie und Pigmentierung 
grob differenzierbar sind. Die Aufstellung physiologischer Differenzierungsverfahren im 
folgenden Kapitel spiegelt diese Kriterien wider. 
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1.3.2 Physiologische Differenzierungsverfahren 
 
Mit der systematischen taxonomischen Einteilung der Mykobakterien begann man Mitte der 
1950er Jahre mit Hilfe biochemischer Tests, die Ruth Gordon und Mitarbeiter in großer 
Anzahl für schnell wachsende Stämme durchführten. Für langsam wachsende Stämme 
hingegen wurden biochemische Differenzierungsverfahren erst in den 1960er Jahren 
entwickelt. Als besondere Schwierigkeit erwies sich hierbei, daß ihre Zellwände relativ 
impermeabel sind, so unter anderem auch für viele Substanzen, die in der Diagnostik anderer 
Bakterien eingesetzt werden (Wayne 1984, Wayne 1992). Angefangen mit der in Kapitel 1.2 
erwähnten Klassifizierung der langsam wachsenden Mykobakterien nach ihrer Pigmentierung 
im Jahre 1954 (Timpe & Runyon 1954), versuchte man in den folgenden Jahren, diese 
Runyon-Gruppen durch Entwicklung neuer, speziell auf Mykobakterien zugeschnittener, 
biochemischer Tests weiter zu unterteilen (Wayne 1984). Der Umfang der durchgeführten 
Tests machte es erforderlich, die unterschiedlichen Arbeitsgruppen zu koordinieren und Daten 
zusammenzufassen, so daß sich 1967 die International Working Group on Mykobacterial 
Taxonomy (IWGMT) zusammenschloß (Wayne 1984). Mit Hilfe der Ergebnisse zahlreicher 
Kooperationsstudien konnten phänotypische Merkmale der Mykobakterien genauer bestimmt 
und reproduzierbare physiologische Tests ausgewählt werden (Kubica 1973, Wayne 1981). 
Diese Tests galten in der klinischen Diagnostik bis in die 1990er Jahre als „goldener 
Standard“ der Speziesdifferenzierung (Kubica 1972, Böttger 1991). Wenn auch nicht alle 
Labors die Tests nach dem entwickelten Standard der IWGMT vornahmen, so konnte dieser 
doch immer als Referenz bei der Bewertung der Ergebnisse in Betracht gezogen werden. 
 
Trotz der Koordinierung der IWGMT existiert nicht in allen Ländern die gleiche Auswahl und 
der gleiche Umfang physiologischer Tests bei der Differenzierung von Mykobakterien 
(Jenkins et al. 1982, David et al. 1989, Tsukamura 1981). Vielmehr haben sich in 
verschiedenen Ländern unterschiedliche Differenzierungsverfahren etabliert, von denen drei 
Beispiele in den Tabellen 1.1 bis 1.3 zusammengestellt sind. 
 
Abgesehen von der Beobachtung der Pigmentbildung existieren für Mykobakterien 
hauptsächlich zwei verschiedene Typen von Tests. Zum einen wird das Wachstum in 
Anwesenheit verschiedener Substanzen und bei verschiedenen Temperaturen überprüft, zum 
anderen werden Enzymaktivitäten der Bakterien getestet. Teilweise wird zusätzlich noch 
 16
untersucht, ob Zucker und Säuren verstoffwechselt werden können. Wachstumstests fanden 
bisher am häufigsten ihre Anwendung. Sie sind in den Tabellen 1.1 bis 1.3 mit „W“, die 
enzymatischen Tests mit „E“ gekennzeichnet. 
 
Eine Zusammenstellung solcher Tests nahmen Wayne und Kubica (1986) für taxonomische 
Arbeiten vor, um vor allem langsam wachsende (siehe Bakteriologie 1.2) Mykobakterien 
ausreichend beschreiben zu können. Sie umfaßt 44 Tests zur Differenzierung von langsam 
und nur 26 Tests zur Differenzierung von schnell wachsenden Arten. Aus Gründen der 
Praktikabilität wurden später die Anzahl und auch der Umfang der Tests für die allgemeine 
Laborroutine gekürzt. Eine Differenzierung bis zu den einzelnen Mykobakterienspezies schien 
lange Zeit in der Praxis nicht erforderlich (Wayne & Kubica 1986), da es hauptsächlich um 
die Abgrenzung von M.tuberculosis zu anderen Vertretern des M.-tuberculosis-Komplexes 
und zu atypischen Mykobakterien ging (Tsukamura 1981, Wayne 1985), und außerdem der 
Material- und Zeitaufwand der biochemischen Tests sehr groß war. Aufgrund der langen 
Generationszeit der Mykobakterien (siehe 1.3.1) dauert beispielsweise ein Wachstumstest 1-3 
Wochen, bis die Ergebnisse auswertbar sind. Auch für die relativ schnell durchführbaren 
enzymatischen Tests ist das ausreichende Wachstum der Erreger Voraussetzung. Aus diesen 
Gründen wurde zu minimalen Testkombinationen übergegangen. Da diese Minimierung in 
den meisten Ländern unabhängig voneinander geschah, finden sich auch zahlreiche 
Unterschiede in der Aufstellung von Testreihen verschiedener Länder (David et al. 1989, 
Jenkins et al. 1982, Küchler et al. 1989, Wayne 1985, Wayne & Kubica 1986, Wayne & 
Sramek 1992). 
 
Die von Wayne und Kubica aufgestellte Testreihe (1986) betrachtet neben der Pigmentbildung 
beispielsweise das Wachstum in Anwesenheit von Oleinsäure und von Tuberkulostatika wie 
Isoniazid und Ethambutol, das Wachstum bei vier verschiedenen Temperaturen und als 
enzymatische Tests die Aktivität von Enzymen wie Urease, b-Galactosidase, saure 
Phosphatase, Katalase, Tween-Hydrolyse, Arylsulfatase, Nitratreduktase und verschiedener 
Amidasen und außerdem die Niacinproduktion. Für schnell wachsende Spezies wurden zwar 
weniger Tests aufgeführt, dafür wurden zusätzlich Tests zur Verwertung von Zuckern und 
Säuren hinzugezogen. Im folgenden sollen die häufigsten in der Praxis verwendeten 
physiologischen Tests zur Differenzierung von Mykobakterien beschrieben werden: 
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Urease: 
Einige Mykobakterienspezies besitzen das Enzym Urease, das Harnstoff in Wasser, 
Kohlendioxid und Ammoniak spalten kann. In Anwesenheit von Ammoniumkarbonat 
beispielsweise zeigt der Farbindikator Phenolrot eine positive Reaktion an (Burkhardt 1992, 
Wayne et al. 1974). Positiv reagiert unter anderem M.kansasii, negativ M.gordonae. Auch in 
dieser Arbeit war der Ureasenachweis Teil der Testreihe (Kapitel 2.1.3.1.1). 
 
b-Galaktosidase: 
Besitzt ein Bakterium das Enzym b-Galaktosidase, kann es b-glykosidisch gebundene, 
endständige Galaktose aus beispielsweise Laktose abspalten, so daß Glukose und Galaktose 
entstehen. Nachweisen kann man das Enzym durch die Testsubstanz ortho-Nitrophenyl-b-
galaktopyranosid, bei der ebenso Galaktose abgespalten wird und das ortho-Nitrophenyl gelb 
farbgebend wirkt (Burkhardt 1992, Schlegel 1992). Dieser Test kam auch im Testsystem 
dieser Arbeit in etwas abgewandelter Form zur Anwendung (siehe Kapitel 2.1.3.1.1). 
 
Saure Phosphatase: 
Die bei verschiedenen Mykobakterien vorhandene saure Phosphatase vermag von dem 
Tetranatriumsalz Phenolphthaleindiphosphat die Phosphatgruppe abzuspalten und im 
basischen Milieu somit eine Rotfärbung zu bewirken (Burkhardt 1992). M.tuberculosis 
reagiert beispielsweise positiv, M.xenopi negativ. 
 
Katalase: 
Bis auf wenige Ausnahmen besitzen alle Mykobakterien zum Schutz vor Peroxid-Ionen das 
Enzym Katalase, wenn auch mit unterschiedlich ausgeprägter Aktivität. Man unterscheidet 
zwei verschiedene Katalase-Tests, die beide in der Tabelle 1.1 der im deutschsprachigen 
Raum gebräuchlichen Tests aufgelistet sind. Katalase bewirkt in beiden Fällen die Freisetzung 
von kleinen Sauerstoff-Blasen aus Wasserstoffperoxid (Burkhardt 1992). Beim 
semiquantitativen Test wird die Reaktion anhand der Höhe der Blasensäule in einem 
Röhrchen gemessen (Wayne et al. 1976), beim qualitativen 68 °C-Katalasetest wird vor allem 
bei langsam wachsenden Spezies getestet, ob die vorhandene Katalase hitzestabil ist und nach 
Inkubation bei 68 °C reagiert (Kubica 1973). Durch letzteren Test lassen sich beispielsweise 
M.tuberculosis und M.bovis mit hitzelabiler Katalase von anderen Spezies unterscheiden 
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(Burkhardt 1992). Außerdem scheinen Subtypen der Spezies M.kansasii weniger pathogen zu 
sei, wenn sie allgemein katalase-negativ reagieren (Wayne & Kubica 1986). 
 
Tween-Hydrolyse:  
Bei der Tween-Hydrolyse handelt es sich um eine Abspaltung der Ölsäure von 
Polyoxyäthylensorbitanmonooleat, dem sogenannten „Tween 80“, durch eine Lipase, die bei 
verschiedenen Mykobakterien vorhanden ist. Dabei wird die optische Drehachse des Tween 
80 verändert und es resultiert ein Farbumschlag von gelb nach rosa oder sogar pinkfarben 
(Wayne et al. 1974). Hier fungiert M.kansasii als Positiv-, M.scrofulaceum dagegen als 
Negativkontrolle (Burkhardt 1992). Der Test dient vor allem dazu, potentiell pathogene von 
saprophytären Mykobakterien der Runyon-Gruppen II und III (siehe 1.2) zu unterscheiden 
(Kubica 1973). Es stellte sich weiterhin heraus, daß es sich bei positiven Testreaktionen 
insgesamt eher um saprophytäre Arten handelt (Kubica 1984). 
 
Arylsulfatase: 
In der Regel kann bei den meisten Mykobakterienspezies die Arylsulfatase nachgewiesen 
werden. Um eine Differenzierung der einzelnen Spezies zu ermöglichen, muß daher das 
Inokulum und die Inkubationszeit auf jeweils festgelegte Werte verringert werden (Wayne 
1985), so daß nur noch wenige Mykobakterien ausreichend Arylsulfatase bilden. Durch die 
Arylsulfatase wird Phenolphthalein innerhalb von drei Tagen von 
Trikaliumphenolphthaleindisulfat abgespalten und in Anwesenheit einer Base dadurch eine 
Farbreaktion herbeigeführt (Burkhardt 1992). Bei schnell wachsenden Mykobakterien können 
mit Hilfe dieses Tests fakultativ pathogene Arten wie M.abscessus, M.chelonae, M.fortuitum 
und M.peregrinum von apathogenen Arten abgegrenzt werden (Kubica 1973). Außerdem ist 
durch ihn eine Unterscheidung des Genus Mycobacterium von den verwandten Genera 
Nocardia, Rhodococcus und Corynebacterium (vgl. 1.2) möglich (Wayne & Kubica 1986). 
 
Die Tween-Hydrolyse, der Arylsulfatase-Test und außerdem die Telluritreduktion, bei der 
Telluritsalze durch das Ferment Telluritreduktase zu Tellur reduziert werden (Burkhardt 1992, 
Kubica 1973), sind zwar alle recht gebräuchliche enzymatische Tests, dennoch dauern sie 
relativ lange und sind außerdem aufgrund des relativ langsamen Bakterienwachstums quasi an 
einen Wachstumstest gekoppelt. Daher werden sie in den Tabellen 1.1 bis 1.3 mit „(W+)E“ 
gekennzeichnet. 
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Nitratreduktion: 
Im Vergleich zu den bisher erwähnten enzymatischen Tests handelt es sich beim Nachweis 
der Nitratreduktase um einen Schnelltest, der in zwei Stunden durchgeführt werden kann 
(Kubica 1973). Dies bei einigen Mykobakterien, so zum Beispiel auch bei M.tuberculosis 
vorhandene Enzym vermag Nitrat zu Nitrit zu reduzieren. Der Nachweis des Nitrits gelingt 
beispielsweise mit Hilfe von Sulfanilsäure und a-Naphthylamin im saurem Milieu (Virtanen 
1960). Zum Ausschluß der Möglichkeit einer weiteren Reduktion über Nitrit hinaus kann eine 
Negativkontrolle mit Hilfe von Zinkstaub hinzugezogen werden (Burkhardt 1992). 
 
Auch in der Versuchsreihe dieser Arbeit wurde dieser Test angewendet und ebenfalls wie 
nach Virtanen visuell anhand eines Farbumschlags nach rosa bis tiefrot ausgewertet. 
 
Amidasen: 
Der Nachweis verschiedener Amidasen wurde mehrfach zur Mykobakteriendifferenzierung 
eingesetzt (Wayne & Kubica 1986, Küchler et al. 1989). Durch die Amidreihen von Bönicke 
(1960) wurde die Unterscheidung von M.avium/intracellulare und M.scrofulaceum möglich, 
so daß man nicht mehr vom „MAIS“-Komplex (M.-avium-intracellulare-scrofulaceum-
Komplex), sondern nur noch vom „MAI“-Komplex sprach. 
 
Niacintest: 
Niacin, also Nikotinsäure selbst produzieren alle Mykobakterien, jedoch besitzen nicht alle 
Spezies ein Enzym, das Niacin in Niacinribonukleotid umwandeln kann (Burkhardt 1992). 
Bei M.tuberculosis und M.simiae beispielsweise läßt sich deshalb freies Niacin durch eine 
Farbreaktion direkt nachweisen (Wayne et al. 1976). Allerdings ist im Falle eines negativen 
Ergebnisses der Test bei Verdacht auf M.tuberculosis zu wiederholen, da das Alter der 
Kulturen einen entscheidenden Einfluß auf die Reaktion auszuüben scheint (Tsukamura 
1981a). Außerdem reagieren M.tuberculosis-Stämme, die von unter langandauernde 
Chemotherapie stehenden Patienten isoliert wurden, ebenfalls oft negativ bei diesem Test. 
 
Verwertung von Zuckern, Alkoholen und organischen Säuren: 
Vor allem für schnell wachsende Mykobakterienarten eignen sich Tests, die die Säurebildung 
aus verschiedenen Zuckern und Alkoholen und die Verwertung organischer Säuren als einzige 
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Kohlenstoffquelle betrachten. So lassen sich beispielsweise M.fortuitum und M.peregrinum 
differenzieren (Wayne 1985). In der Untersuchungsreihe dieser Arbeit waren ebenfalls solche 
Tests enthalten. 
 
Die Aufstellung der in Deutschland gebräuchlichen Tests in Tabelle 1.1 erfolgte nach 
Verfahrensrichtlinien der Deutschen Gesellschaft für Hygiene und Mikrobiologie (DGHM) 
(Küchler et al. 1989) und nach einer Veröffentlichung von Burkhardt (1992). Die von 
Salfinger und Kafader (1992) in der Schweiz aufgestellten Tests gleichen weitgehend denen 
von Küchler und Burkhardt, so daß sie hier nicht zusätzlich aufgeführt sind. Tabelle 1.2 gibt 
über in Frankreich gebräuchliche Tests Auskunft und wurde in Anlehnung an David et al. 
(1989) erstellt. Als drittes Beispiel folgt in Tabelle 1.3 eine Auflistung von Tests nach Wayne 
(1984), die in den USA zur Mykobakteriendifferenzierung verwendet werden. 
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Tabelle 1.1: Aufstellung der in Deutschland gebräuchlichen Tests bei der 
routinemäßigen Mykobakteriendifferenzierung nach Küchler et al. 
(1989) und Burkhardt (1992) 
 
 Reaktion Art des Tests 
Pigment-
bildung 
Pigmentbildung (W) 
Niacinbildung (Nikotinsäurebildung) 
= fehlende Umwandlung in Niacinribonukleotid 
direkter Nachweis des 
Niacins 
Nitratreduktion E 
Katalase-Nachweis (semiquantitativ bei 
Raumtemperatur) 
W+E 
Katalase-Nachweis (bei 68 °C) E 
Tween-Hydrolyse-Nachweis innerhalb von 5 Tagen E 
Pyrazinamidase-Nachweis nach Wayne W+E 
Saure-Phosphatase-Nachweis E 
Arylsulfatase-Nachweis (W+)E 
Enzyma-
tische Tests 
Telluritreduktion innerhalb von 3 Tagen (W+)E 
Benzamidase-Nachweis E 
Urease-Nachweis E 
Nicotinamidase-Nachweis E 
Amidreihen 
nach 
Bönicke 
Pyrazinamidase-Nachweis E 
Wachstums-
tests 
Prüfung der Eisenaufnahme W 
Empfindlichkeit gegen BSH 
(Brenzschleimsäurehydrazid) 
W 
 
Glycerinhaltiger Hochschichtagar (Niveau-AgarTest 
 nach Lebek mit 3-6 % Glycerin) 
W 
MacConkey-Agar ohne Kristallviolett W 
Löwenstein-Jensen-Medium mit 5 % NaCl W 
Verwendung 
Inhibitoren 
beinhalten-
der Medien 
NAP (p-Nitro-a-acetylamino-b-
hydroxypropiophenon) 
 im Bactec-System 
W 
E:  enzymatischer Test 
W: Wachstums-Test 
W+E bzw. (W+)E: Kombination aus Wachstums- und enzymatischem Test 
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Tabelle 1.2: Aufstellung der in Frankreich gebräuchlichen Tests nach David et al. (1989) 
 
 Reaktion Art des Tests 
Pigment-
bildung 
Pigmentbildung (W) 
Niacinbildung (Nikotinsäurebildung) 
= fehlende Umwandlung in Niacinribonukleotid 
direkter Nachweis des 
Niacins 
Nitratreduktion (mit anschließender Zinkstaubzugabe 
zur Negativkontrolle) 
E 
Katalase-Nachweis (semiquantitativ bei 
Raumtemperatur) 
W+E 
Katalase-Nachweis (bei 68 °C) E 
Tween-Hydrolyse-Nachweis nach 10 Tagen (W+)E 
Arylsulfatase-Nachweis (W+)E 
Urease-Nachweis nach 18 Stunden E 
b-Glucosidase-Nachweis E 
Oxidation von Eisen-Ammonium-Citrat E 
Penicillinase-Nachweis E 
Enzyma-
tische Tests 
Trehalase-Nachweis E 
Zuckerver-
wertung 
Nutzung von Levulose als alleinige Kohlenstoffquelle W 
Pyruvat W 
p-Nitrobenzoat (PNB) W 
Thiophen-2-Carboxylsäurehydrazid (THC) W 
Hydroxylamin (HYD) W 
Pyrazinamid (PZA) W 
D-Cycloserin (D-CS) W 
Thiosemikarbazon(Tb1) W 
Nähragar („gélose ordinaire“ GEL) W 
Mac Conkey-Agar (MC) W 
Natrium-Chlorid (NaCl) W 
Capreomycin (CAP) W 
Verwendung 
Inhibitoren 
beinhalten-
der Medien 
Ethambutol (EMB) W 
E:  enzymatischer Test 
W: Wachstums-Test 
W+E bzw. (W+)E: Kombination aus Wachstums- und enzymatischem Test 
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Tabelle 1.3: In den USA angewandte Tests nach Wayne (1984) zur Differenzierung von 
Mykobakterien 
 
 Reaktion Art des Tests 
Pigment-
bildung 
Pigmentbildung (W) 
Niacinbildung (Nikotinsäurebildung) 
= fehlende Umwandlung in Niacinribonukleotid 
direkter Nachweis des 
Niacins 
Nitratreduktion E 
Katalase-Nachweis (semiquantitativ) W+E 
Katalase-Nachweis (bei 68 °C) E 
Tween-Hydrolyse-Nachweis nach 10 Tagen E 
Arylsulfatase-Nachweis (W+)E 
Urease-Nachweis E 
b-Galactosidase-Nachweis E 
Pyrazinamidase-Nachweis W+E 
Saure-Phosphatase-Nachweis E 
a-Esterase-Nachweis E 
Peroxidase-Nachweis E 
Putrescinoxidase-Nachweis E 
Enzyma-
tische Tests 
ß-Esterase-Nachweis E 
Allantoinamidasenachweis E 
Benzamidasenachweis E 
Isonicotinamidasenachweis E 
Succinamidasenachweis E 
Acrylamidase E 
Nicotinamidase E 
Pyrazinamidase E 
Amidreihen 
nach 
Bönicke 
Propionamidase E 
Zuckerver-
wertung 
Säurebildung aus L-Arabinose E 
Wachstum bei 25 °C W 
Wachstum bei 42 °C W 
Wachstum bei 45 °C W 
Nutzung von Citrat W 
Nutzung von Oxalat W 
Prüfung der Eisenaufnahme W 
Glycerin-Agar W 
Wachstums-
tests 
Lebek-Niveau-Agar W 
E:  enzymatischer Test 
W: Wachstums-Test 
W+E bzw. (W+)E: Kombination aus Wachstums- und enzymatischem Test 
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Fortsetzung der Tabelle 1.3: 
 
 Reaktion Art des Tests 
Natrium-Chlorid W 
p-Aminosalicylsäure W 
Isoniazid W 
Thiacetazon W 
Thiophen-2-Carboxylsäure-Hydrazid W 
Hydroxylamin HCl W 
p-Nitrobenzoe-Säure W 
Mac Conkey-Agar W 
Malachitgrün W 
Oleinsäure W 
Ethambutol W 
Toluidinblau W 
Verwendung 
Inhibitoren 
beinhalten-
der Medien 
Pyrazinamid W 
E:  enzymatischer Test 
W: Wachstums-Test 
W+E bzw. (W+)E: Kombination aus Wachstums- und enzymatischem Test 
 
 
Angesichts der unterschiedlichen Testauswahl verschiedener Länder zur Differenzierung der 
Mykobakterien erscheint es recht schwierig, die entscheidenden Tests zur Ermittlung der 
potentiellen Pathogenität der Spezies herauszufinden (Tsukamura 1967, Wayne et al. 1974, 
Wayne et al. 1976). Diese sogenannten „key tests“ (Kubica 1984), auch als „minimal test 
protocol“ bezeichnet (Wayne & Kubica 1986), reichten für die Klinik bis in die 1990er Jahre 
zur Einteilung der Bakterien in Gruppen aus (Jenkins et al. 1982, Pattyn & Portaels 1972), 
wenn auch diese als speziell ausgesuchte Tests nicht unfehlbar sind (Kubica 1984). 
Biochemische Eigenschaften hängen von der Größe des Inolulums, von der Luftzufuhr 
während des Wachstums, vom Alter der Kolonien, von der Anzahl der Subkulturen und auch 
vom gebrauchten Medium ab (Wayne 1985, Wayne & Kubica 1986, vgl. auch Kapitel 1.3.1 
und 2.1.3.1.2), weshalb die Biochemie nicht immer gleiche Ergebnisse liefert. Die 
Interpretation biochemischer Reaktionsmuster setzt daher große Erfahrung voraus und ist 
nicht frei von subjektiven Faktoren, Kubica (1973) spricht in diesem Zusammenhang von „gut 
feeling“. Große Fortschritte brachten in den 1980er Jahren chemotaxonomische und in den 
1990er Jahren molekularbiologische Identifizierungsverfahren mit sich. Die Entwicklung und 
Perfektionierung miniaturisierter Verfahren zur Beurteilung biochemischer Leistungen läßt es 
jedoch als möglich erscheinen, daß die Bedeutung physiologischer Differenzierungsverfahren 
wieder zunehnen wird. Wayne (1981) stellte schon heraus, daß biochemische Tests zur 
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Vorauswahl gut geeignet sind, um dann anschließend weitere gezielte Untersuchungen auf 
genetischer Seite vorzunehmen. 
 
 
1.3.3 Chemotaxonomische Verfahren 
 
Bei chemotaxonomischen Verfahren handelt es sich um die chemische Analyse von 
Zellwandbestandteilen. Insbesondere die Untersuchung der Mykolsäuren (Fettsäuren der 
mykobakteriellen Zellwand) ist bei der Differenzierung der Mykobakterien von großem 
Nutzen. Durch die dünnschichtchromatographische Auftrennung der Mykolsäuren können 
Mykobakterien sowohl von verwandten Gattungen als auch untereinander unterschieden 
werden. Neben der Dünnschichtchromatographie (DC) kann eine Mykolsäureananalyse auch 
durch die Hochdruckflüssigkeitschromatographie (high pressure liquid chromatographie = 
HPLC) sowie gaschromatographisch geschehen. Im Vergleich zu den beiden zuletzt 
genannten Verfahren ist mit Hilfe der Dünnschichtchromatographie bei niedrigem Arbeits-, 
Zeit- und Materialaufwand und guter Reproduzierbarkeit ein hoher diagnostischer Nutzen zu 
erzielen (Yassin et al. 1993). Sie kann somit auch als Routineuntersuchung eingesetzt werden. 
Ein Nachteil besteht darin, daß sie keine Spezieszuordnung, sondern nur eine Zuordnung zu 
bestimmten Gruppen von Spezies zuläßt (siehe unten). 
 
Die Mykolsäuren der Mykobakterien bestehen aus langkettigen, alpha-verzweigten, beta-
hydroxy-Fettsäuren (vgl. Kapitel 1.2), die neben der immer vorhandenen Carboxyl- und 
Hydroxylgruppe weitere sauerstoffhaltige funktionelle Gruppen enthalten können, die bei 
verwandten Bakterien nicht zu finden sind (Daffé et al. 1983). So lassen sich bei den 
Mykobakterien neben a- und a¢-Mykolsäuren, die keine zusätzliche sauerstoffhaltige Gruppe 
besitzen, auch Methoxy- (w-17- bzw. w-18-Methoxy), Keto-, Epoxy-, w-Carboxy- und w-1-
Methoxy-Mykolsäuren nachweisen, die jeweils nach ihren funktionellen Gruppen bezeichnet 
sind (Daffé et al. 1983, Minnikin et al. 1984). Man spricht in diesem Zusammenhang von 
„Mykolsäuretypen“. Die Art der sauerstoffhaltigen funktionellen Gruppen und nur in 
geringem Ausmaß die Kettenlänge bestimmen die Polarität der Mykolsäuren, so daß eine 
Auftrennung der verschiedenen, in der Zellwand vorkommenden Mykolsäuretypen mit Hilfe 
der Dünnschichtchromatographie möglich wird. 
Die jeweilige Zusammensetzung der mykobakteriellen Mykolsäuretypen ergibt bestimmte 
Mykolsäuremuster (von A bis R, siehe Tabelle 2.1). Die Mykolsäuremuster ermöglichen eine 
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Zuordnung der Mykobakterien zu „DC-Gruppen“, die der Tabelle 2.2 in Kapitel 2.2 zu 
entnehmen sind. Unabhängig von den Kulturbedingungen und dem Alter der untersuchten 
Kolonien besitzen alle Stämme einer Spezies das gleiche Mykolsäuremuster (David et al. 
1989), in einer DC-Gruppe finden sich allerdings meist mehrere Spezies. Eine 
Differenzierung auf Speziesebene kann somit also im Allgemeinen nicht erreicht werden. Die 
Durchführung der dünnschichtchromatographischen Auftrennung der Mykolsäuren wird in 
Kapitel 2.2.2 erläutert. 
 
 
1.3.4 Molekularbiologische Verfahren 
 
Die großen Fortschritte der Molekularbiologie in den letzten Jahren führten zu einer 
Entwicklung verschiedener Verfahren zur genotypischen Differenzierung auch von 
Mykobakterien. Mit Hilfe neuer Methoden wurde eine schnelle und sichere Identifizierung bis 
zur Spezies-, zum Teil sogar bis zur Subspeziesebene möglich. Da auch phänotypische 
Eigenschaften von Lebewesen letztlich auf der Erbinformation der Nukleinsäuren basieren, ist 
es nicht verwunderlich, daß Klassifizierungen mittels numerisch-taxonomischer Verfahren auf 
Grundlage biochemischer Untersuchungen oft durch genetische Untersuchungen bestätigt 
wurden (Wayne & Sramek 1992). Mittels DNA-Analysen können somit die phylogenetischen 
Zusammenhänge, demnach die natürliche Verwandtschaft, sowie die hierarchische Struktur 
der Mykobakterien ermittelt werden (Böttger 1991). 
 
Durch die Einführung der Polymerase-Kettenreaktion (polymerase chain reaction = PCR) 
wurden molekularbiologische Untersuchungsverfahren erheblich vereinfacht, da hiermit ein 
bestimmter DNA-Abschnitt innerhalb weniger Stunden millionenfach vervielfältigt werden 
kann (Mullis & Faloona 1987, Böttger 1991). Auf diese Weise kann aus geringsten Mengen 
auch nativer Proben genügend Ausgangsmaterial für weitere molekularbiologische 
Untersuchungen erzeugt werden. Ausgewählt für die PCR und weitere molekularbiologische 
Untersuchungen werden bei Mykobakterien verschiedene Nukleinsäureabschnitte, wie etwa 
die 16S rRNA (ribosomale RNA mit einer Sedimentationsrate von 16 Svedberg) 
(Böddinghaus et al. 1990, Rogall et al. 1990) oder Sequenzbereiche, die für das 65kDa-Heat-
Shock-Protein codieren (Hance et al. 1989, Plikaytis et al. 1992, Telenti et al. 1993). Das 
65kDa-Heat-Shock-Protein (hsp 65) gehört zur Familie der Streßproteine und bei den 
Mykobakterien zu den wichtigsten immunreaktiven Proteinen (Shinnick 1987). Sowohl die 
 27
16S rRNA als auch das hsp65-Gen weisen neben hochkonservierten, also bei allen Bakterien 
identischen, gleichermaßen variable Bereiche auf, die genus- und zum Teil speziesspezifisch 
sind (Shinnick 1987). Sie eignen sich daher nicht nur zur Identifizierung, sondern auch für 
taxonomische Untersuchungen. 
 
Die amplifizierten DNA-Fragmente können anschließend auf verschiedene Weise untersucht 
werden. Die direkte Sequenzierung amplifizierter Genabschnitte ermöglicht durch Ermittlung 
der Basensequenz eine Speziesdifferenzierung (Rogall et al. 1990), ist allerdings sehr arbeits- 
und kostenaufwendig (Böddinghaus et al. 1990). Ein weiteres Analyseverfahren stellt die 
Hybridisierung der 16S rRNA mit speziesspezifischen Oligonukleotid-Sonden dar 
(Böddinghaus et al. 1990, Rogall et al. 1990, Hance et al. 1989). Gensonden werden zur Zeit 
hauptsächlich zur Identifizierung der Mykobakterienspezies M.tuberculosis, M.avium, 
M.intracellulare und M.kansasii aus klinischem Untersuchungsmaterial eingesetzt (Brodt et 
al. 1997a, Böddinghaus et al. 1990, Rogall et al. 1990, Hance et al. 1989). Die zur Zeit 
kommerziell verfügbaren Gensonden besitzen den Nachteil, daß einzelne Zellen für die 
Sondenhybridisierung nicht ausreichen, sondern vorher eine angemessene kulturelle 
Vermehrung stattfinden muß (Böttger 1991). 
 
Die PCR-Restriktionsanalyse amplifizierter Genfragmente, ein schnelles und einfaches 
Untersuchungsverfahren, erfolgt mit mindestens zwei verschiedenen 
Restriktionsendonukleasen, die unterschiedlich lange Genfragmente erzeugen („restriction 
fragment length polymorphism“ = RFLP, Steingrube et al. 1995). Das z.B. durch RFLP des 
amplifizierten hsp65-Gens entstehende Bandenmuster ermöglicht eine eindeutige Spezies- 
und teilweise auch Subspeziesdifferenzierung (Telenti et al. 1993, Alcaide et al. 1997). Am 
Beispiel M.kansasii gelang es sogar, mit Hilfe der RFLP hsp65-Gens pathogene von 
apathogenen Subtypen zu unterscheiden (Alcaide et al. 1997). Vergleichbare 
restriktionsanalytische Untersuchungen an einem 1500 bp  langen Genfragment der 16S rRNA 
(Vaneechoutte et al. 1993) und einem 1380 bp langen Fragment des hsp65-Gens (Plikaytis et 
al. 1992) haben sich in der Praxis bislang nicht durchgesetzt. Zur näheren Erläuterung der 
PCR-Restriktionsanalyse siehe Kapitel 2.1.2. 
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1.4 Ziel der Arbeit 
 
Innerhalb der Bakteriologie ist die Mykobakteriendifferenzierung nach wie vor relativ zeit- 
und arbeitsaufwendig. In letzter Zeit wurden daher zunehmend molekularbiologische 
Verfahren entwickelt und angewendet. Ziel der vorliegenden Arbeit war es, die Eignung eines 
automatisierten, miniaturisierten Systems zur Testung enzymatischer Reaktionen bei 
grampositiven Bakterien (RPO-System) zur Identifizierung von Mykobakterien zu testen. Das 
RPO-System ermöglicht es, eine große Anzahl enzymatischer Tests schnell, billig und in 
standardisierter Form durchzuführen. 
 
Insgesamt sollen bei diesen Untersuchungen sowohl Referenzstämme der Stammsammlungen 
ATCC, DSM, NCTC und CIP als auch eigene, sicher identifizierte Mykobakterienisolate 
untersucht werden. 
 
Die Einteilung der Teststämme erfolgte nach eindeutigen chemotaxonomischen und 
molekularbiologischen Verfahren. Bei den Untersuchungen galt es, diejenigen Tests 
herauszufinden, die einen hohen Trennwert besitzen und sich folglich bei der Differenzierung 
der Mykobakterien als nützlich erweisen. Es stellte sich die Frage, ob die chemotaxonomisch 
und molekularbiologisch definierten Taxa auch durch die biochemischen Tests des RPO-
Systems identifiziert werden können. 
 
Eine weitere Frage, die sich stellte, war, ob die verwendete Testreihe ähnlich visuell ablesbar 
sein könnte wie bisher für andere Bakteriengruppen verfügbare Schnelltestsysteme, so daß sie 
auch ohne maschinellen Aufwand in der Praxis benutzt werden könnte. 
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2. Material und Methoden 
 
2.1 Differenzierungsverfahren 
 
2.1.1 Dünnschichtchromatographie (DC) der Mykolsäuren 
 
Die dünnschichtchromatographische Auftrennung der Mykolsäuren stellt ein etabliertes 
chemotaxonomisches Differenzierungsverfahren für Mykobakterien dar. Sie erfolgte in vier 
Schritten. Zuerst wurden die Mykolsäuren durch alkalische Hydrolyse aus der Mycolyl-
Arabinogalactan-Wachsmatrix der Zellwand herausgelöst und im zweiten Schritt extrahiert. 
Im dritten Schritt wurden sie zur chromatographischen Mobilisierung methyliert (Dobson et 
al. 1985). Die eindimensionale Auftrennung der Mykolsäuren als vierter Schritt wurde nach 
Valero-Guillén et al. (1985) auf Kieselgel-beschichteten Dünnschichtfolien mit Hilfe zweier 
verschiedener Laufmittel durchgeführt. Mit dem Laufmittel Dichlormethan fand ein 
Auftrennungslauf, mit dem Laufmittelgemisch aus Petroleumbenzin und Azeton fanden zwei 
Auftrennungsläufe statt. Die Benutzung zweier Laufmittel diente dazu, eine getrennte 
Darstellung von Methoxy- und Keto-Mykolsäuren zu erzielen. Bei der Auftrennung mit 
Petroleumbenzin/Azeton laufen jeweils a¢- mit Methoxy-Mykolsäuren und Keto- mit Epoxy-
Mykolsäuren zusammen (Minnikin et al. 1984). Demgegenüber ermöglicht Dichlormethan 
eine Trennung aller Mykolsäuretypen bis auf Keto- und Methoxy-Mykolsäuren voneinander 
(Daffé et al. 1983). 
 
1.  Alkalische Hydrolyse 
Die feuchte Biomasse wurde in ein Pyrex-Röhrchen (mit Schraubverschluß und 
Teflondichtung) gegeben. Hinzugefügt wurden dann jeweils 1 ml Methanol und 30 %ige 
KOH-Lösung sowie 0,1 ml Toluol. Die Suspension wurde nach gutem Schütteln 12 Stunden 
lang auf 75 °C erhitzt. 
 
2.  Extraktion mit Diethylether 
Die Suspension wurde durch Zugabe von 4,5 ml 3,6 %iger HCl-Lösung auf pH 1 angesäuert. 
Die Extraktion der Mykolsäuren geschah durch Hinzufügen von 1 ml Diethylether, Schütteln 
und Überführen der entstandenen oberen Ether-Phase in ein neues Pyrex-Röhrchen. Dieser 
Vorgang wurde einmal wiederholt. Zum Schluß wurde der Diethylether unter 
Stickstoffbegasung (< 37 °C) verdampft. 
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3.  Methylierung der Fettsäuren 
Dem Extrakt wurden je 1 ml Dichlormethan und Katalysator-Lösung* sowie 25µl Jodmethan 
beigefügt. Nach 30minütigem Schütteln und anschließendem kurzen Anzentrifugieren wurde 
die obere wäßrige Phase verworfen. Nach Ansäuerung mit 1 ml 3,6 %iger HCl-Lösung wurde 
wiederum die obere Phase verworfen. Dieser Prozeß wurde noch zweimal mit je 1 ml Aqua 
dest. wiederholt. Nach dem Waschvorgang wurde die untere Phase mit dem Lipidextrakt in 
ein Schraubdeckelgläschen überführt und unter Stickstoffbegasung (< 37 °C) getrocknet. 
 
4.  Dünnschichtchromatographische Auftrennung der Mykolsäuren 
Es wurden zwei Laufkammern mit jeweils 50 ml eines Laufmittels vorbereitet: Dichlormethan 
in der ersten und Petroleumbenzin/Aceton (95:5 v/v) in der zweiten. Es erfolgte eine 
Aufnahme der Extrakte in 50-100 µl Chloroform/Methanol (2:1 v/v). Die gelösten Extrakte 
wurden zu je 2-6 µl auf zwei Dünnschichtfolien (DC-Alufolien Kieselgel 60 F, 20 x 20 cm, 
Firma Merck) aufgetragen. Wie oben erwähnt, fanden je nach Laufmittel ein- bzw. 
zweimalige Auftrennungsläufe statt. Nachfolgend besprühte man die Platten gleichmäßig mit 
10 %iger Molybdatophosphorsäure in Ethanol und ließ sie ca. fünf Minuten bei 150-180 °C 
entwickeln. Dies diente der Visualisierung der Lipidflecken auf den Dünnschichtfolien. 
 
Mit Hilfe der Dünnschichtchromatographie wurden bestimmte Mykolsäuremuster aus der 
jeweiligen Zusammensetzung mykobakterieller Mykolsäuretypen gewonnen. Solche 
Mykolsäuremuster sind bereits in der Literatur von Daffé et al. (1983) beschrieben, welche in 
Tabelle 2.1 aufgelistet sind. Durch die verschiedenen Mykolsäuremuster gelang eine 
Einteilung der Mykobakterien in sogenannte „DC-Gruppen“. Bisher publizierte Zuordnungen 
von Mykobakterien zu Mykolsäuremustern finden sich in Tabelle 2.2, die auch Ergebnisse 
eigener Untersuchungen mit berücksichtigt. Die Ergebnisse der Dünnschichtchromatographie 
werden zur Definierung der Taxa (Kapitel 2.2) herangezogen. 
 
 
                                            
* Katalysator-Lösung: 
NaOH.....................................................0,8   g 
Tetrabutylammoniumhydrogensulfat....3,39 g 
- ad 100 ml Aqua dest. 
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Tabelle 2.1: Auflistung bisher publizierter Mykolsäuremuster der Mykobakterien. Die 
Nomenklatur (A-M; R) wurde in Anlehnung an Daffé et al. (1983) erstellt. 
Zu weiteren Literaturangaben siehe Tabelle 2.2. 
 
 Mykolsäuretypen 
Mykolsäure-
muster 
=DC-Gruppe 
a a¢ w-17- 
(w-18-) 
Methoxy 
Keto Epoxy w-
Carboxy 
w-1-
Methoxy 
A +       
B + +      
C +   +    
D +  + +    
E + +  +    
F +   (+)*   +   
H +   +  +  
I + +  +  +  
J +  + +  +  
K + + +     
L + +    +  
M + + + +    
R +      + 
* Bei Mykobakterien mit dem Mycosäuremuster „F“ können a¢-Mycolate in sehr geringen 
Mengen vorkommen (Minnikin et al. 1984). 
 
 
Tabelle 2.2: Zuordnung der verschiedenen Mykobakterienspezies zu den Mykolsäure- 
mustern nach Ausina et al. (1992), Daffé et al. (1983), Dobson et al. (1985), 
Lévy-Frébault et al. (1986), Minnikin et al. (1984), Vincent-Lévy-Frébault 
et al. (1992), Yassin et al. (1993) und nach Ergebnissen eigener, nicht 
publizierter Untersuchungen. 
 
Mykolsäuremuster  
= DC-Gruppen 
Mykobakterienspezies 
A M.brumae, M.fallax, M.triviale 
B M.abscessus, „M.borstelense“, M.chelonae 
C „M.bovis BCG“, M.leprae 
D M.africanum, M.asiaticum, M.bovis, M.gastri, M.gordonae, M.haemophilum, 
M.kansasii, M.marinum, M.microti, M.szulgai, M.tuberculosis, M.ulcerans 
E M.genavense (Böttger et al. 1993), M.intermedium (Meier et al. 1993) , 
M.malmoense, M.simiae 
F M.chitae, M.confluentis, M.farcinogenes, M.fortuitum, „M.giae“, M.peregrinum, 
M.porcinum, M.senegalense, M.smegmatis 
H M.aichiense, M.aurum, M.avium, M.-avium-Komplex, M.celatum, 
M.chlorophenolicum, M.diernhoferi, M.flavescens, M.gadium, M.hiberniae, 
M.interjectum, M.intracellulare, M.lepramurium, M.madagascariense, 
M.moriokaense, M.mucogenicum, M.neoaurum, M.nonchromogenicum, M.phlei, 
M.rhodesiae, M.scrofulaceum, M.sphagni, M.terrae, M.tokaiense, M.xenopi 
I M.austroafricanum, M.chubuense, M.cookii, M.duvalii, M.gilvum, M.obuense, 
M.parafortuitum, M.poriferae, M.pulveris, M.shimoidei, M.vaccae,„M.valentiae“ 
J M.komossense 
K M.agri 
M M.thermoresistibile 
R M.alvei 
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2.1.2 PCR-Restriktionsanalyse (PRA) 
 
Die Durchführung der PRA wurde größtenteils von Telenti et al. (1993) übernommen, erfuhr 
allerdings zur Verbesserung der Ergebnisse eine leichte Modifizierung. Sie umfaßte folgende 
Schritte: 
1. DNA-Extraktion 
2. Amplifikation eines 439 bp langen Abschnitts des für das mykobakterielle 65 kDa-Heat- 
shock-Protein (hsp65) codierenden Gens mit Hilfe der PCR 
3. Restriktionsanalyse durch den enzymatischen Verdau des amplifizierten Genfragments 
mittels zweier Restriktionsendonukleasen (BstEII und HaeIII) 
 
1.  DNA-Extraktion 
Eine große Impföse Koloniematerial des zu untersuchenden Mykobakterienstammes wurde in 
100 µl destilliertes Wasser (Ampuwa) gegeben und zur Freisetzung der bakteriellen DNA 5 s 
lang in einem Ultraschallbad (Sonorex RK 100, Firma Bandelin) beschallt. Nach Eintreten 
einer milchigen Suspension erhitzte man diese zur Inaktivierung vorhandener DNasen für 10 
min im Wasserbad auf 95 °C. Nach Abkühlung der Suspension wurde sie zur Abtrennung der 
DNA von den festen Zellbestandteilen 30 sec lang bei 14.000 U/min zentrifugiert. Der 
Überstand diente als DNA-Extrakt zur Weiterverarbeitung in der PCR. Die DNA-
Konzentration wurde anschließend photometrisch durch Messung der Extinktion bei 260 nm 
bestimmt und gegebenenfalls durch Verdünnung mit destilliertem Wasser reduziert. 
 
2.  Polymerase-Kettenreaktion (PCR)  (Telenti et al. 1993) 
Die Amplifikation eines 439 bp langen Abschnitts des hsp65-Gens erfolgte mittels zweier 
Primer Tb11 (5'-ACC AAC GAT GGT GTG TCC AT) und Tb12 (5'-CTT GTC GAA CCG 
CAT ACC CT). Die benötigte Taq-DNA-polymerase mit dem darauf abgestimmten 
Reaktionspuffer und die vier verschiedenen Desoxynukleosidtriphosphate (dNTP: dATP, 
dCTP, dGTP und dTTP) stammten von der Firma Boehringer, Mannheim. 
Der PCR-Ansatz zu jeweils 50 µl bestand aus: 
- 1 µl der vier dNTPs (je 200 µM), 
- jeweils 0,3 µl (30pM) der beiden Primer Tb11 und Tb12, 
- 0,3 µl Taq-Polymerase (1,25 U), 
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- 5 µl Reaktionspuffer* (10fach konzentriert), 
- 5 µl Glycerin, 
- das einer DNA-Menge von 100-300 ng entsprechende Volumen des zu untersuchenden 
   DNA-Extrakts, 
- Ampuwa ad 50 µl. 
 
Der Ablauf der PCR gliederte sich neben einer Denaturierung (5 min bei 94 °C) zu Beginn 
und einer Extension (5 min bei 72 °C) zum Schluß in drei Reaktionsschritte, die zyklisch 
wiederholt wurden: 
a) Denaturierung der DNA (1 min bei 94 °C) 
b) Anlagerung der Primer (1 min bei 58 °C) 
c) Polymerisation (1 min bei 72 °C). 
 
Der Ablauf dieser drei Reaktionsschritte wurde unter Zuhilfenahme eines programmierbaren 
Thermocyclers (TRIO Thermoblock, Firma Biometra), der das jeweils notwendige 
Temperaturprofil steuerte, 50mal wiederholt. 
 
Im Anschluß an die PCR wurden die amplifizierten DNA-Genfragmente durch 30minütige 
Gelelektrophorese in einem 2 %igen (Gew./Vol.) Agarosegel mit 50 ng/ml Ethidiumbromid 
nachgewiesen. Dazu wurden jeweils 10 µl des Reaktionsgemisches mit 2,5 µl 5x 
Probenpuffer (25 % Glycerin; 0,5 % SDS; 50 mM EDTA und 0,05 % Bromphenolblau) 
vermischt und parallel zu einem DNA-Längenstandard (DNA-molecular weight marker VIII, 
Firma Boehringer, Mannheim) auf das Gel aufgetragen. Bei Anlegen einer Spannung von 80 
Volt fand eine Wanderung von der Anode zur Kathode entsprechend der verschiedenen 
Molekülgrößen statt. Die Auswertung geschah ebenso wie bei der Restriktionsanalyse mit 
Hilfe von UV-Licht. 
 
 
 
                                            
* Reaktionspuffer: 
Tris-HCl ............................................100 mmol/l 
MgCl2 ..................................................15 mmol/l 
KCl ....................................................500 mmol/l 
Gelatine ............................................….1 mg/ml 
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3.  Restriktionsanalyse  (Telenti et al. 1993) 
Zum   enzymatischen  Verdau   der  amplifizierten   Genabschnitte   wurden   mit   den   
beiden Restriktionsendonukleasen BstEII und HaeIII je zwei Reaktionslösungen pro 
Mykobakterienstamm zu je 15 µl vorbereitet: 
- je 1,0 µl von BstEII oder HaeIII, 
- 1,5 µl Reaktionspuffer B beziehungsweise M (Firma Boehringer, Mannheim), 
- 1,5 µl Spermidin (25 mM) 
Es wurden jeweils 11 µl der PCR-Produkt-Lösung eines bestimmten Stammes zugefügt, der 
entstehende Reaktionsansatz mit BstEII wird bei 60 °C, derjenige mit HaeIII bei 37 °C  60-90 
min inkubiert, anschließend abgekühlt und anzentrifugiert. Nach der Zugabe von 2,5 µl eines 
5x Probepuffers (siehe: 2. Polymerase-Kettenreaktion) folgte die Auftrennung der durch die 
Restriktion entstandenen unterschiedlichen Genfragmente je nach ihrer Molekülgröße (in 
Basenpaaren) durch Gelelektrophorese. Dazu wurde ein 3 %iges Agarose/NuSieve-Gel (3:1) 
verwendet und dieses an eine Spannung von 115 Volt (7 V/cm) angelegt. Zum Vergleich der 
Laufstrecken der Banden fungiert der Längenstandard  ÖX 174 DNA HaeIII Digest. Damit die 
entstehenden Banden mittels UV-Licht sichtbar gemacht und photographiert werden konnten 
(Polaroid 665 pos./neg.), setzte man dem Gel und auch dem Laufpuffer 50 ng/ml 
Ethidiumbromid zu. Ausgewertet wurde mit Hilfe einer Gel-Dokumentationsanlage (Firma 
Intas) unter Verwendung der „Cream-Software Version 4.1“ (Firma Ker-En-Tec Software 
Systems).  
 
Die Auflistung der Ergebnisse erfolgte auf einfache Weise durch Angabe der Anzahl der 
Basenpaare der jeweiligen Genfragmente, so zum Beispiel BstEII: 245/220 und HaeIII: 
145/70/60/55/45, kurz 245/220 : 145/70/60/55/45 für M.abscessus (siehe Tabelle 2.5 in 
Kapitel 2.2). Wie in Kapitel 1.2 erwähnt, diente die PCR-Restriktionsanalyse des 65kD-Heat-
Schock-Protein-Gens in dieser Arbeit zur Unterteilung der verwendeten 
Mykobakterienspezies in Subtypen. Wurden von einer Spezies mehrere Muster gefunden, 
beispielsweise von M.chelonae die Muster I, II und III, erhielten diese Stämme eine eigene 
„Taxonnummer“. Die Auflistung dieser Taxonnummern mit den dazugehörigen 
Restriktionsmustern findet sich in Kapitel 2.2. Auf der Basis dieser Einteilung wurden 
biochemische Untersuchungen vorgenommen, die im folgenden Kapitel erläutert werden. 
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2.1.3 Das Micronaut-RPO-System 
 
2.1.3.1 Bestimmung der enzymatischen Reaktionsmuster 
 
2.1.3.1.1 RPO-Mikrotiterplatten und ihre enzymatischen Tests 
 
Das für die Tests benutzte „Micronaut-RPO-System“ (rapid identification system for gram 
positive organisms = RPO, Firma Merlin, Bonn) wurde ursprünglich zur Differenzierung 
gram positiver Bakterien, also nicht speziell für Mykobakterien, entwickelt. Es bedient sich 
einer Testreihe, in der die enzymatische Aktivität der Bakterien untersucht wird. 
 
Jede RPO-Kunststoffmikrotiterplatte besitzt zweimal 48 Vertiefungen (Zeilen A bis D 
beziehungsweise E bis H und jeweils Spalten 1 bis 12) für je 44 verschiedene biochemische 
Testsubstrate zuzüglich vier Substraten für Negativkontrollen. Eine RPO-Platte bietet somit 
Raum für den Test zweier verschiedener Stämme. Abbildung 2.1 zeigt eine solche Platte mit 
der Anordnung der Substrate, die in Tabelle 2.3 nochmals aufgelistet und erläutert sind. Die 
Tabelle 2.3 gibt ebenfalls Auskunft darüber, wie die Tests visuell auszuwerten sind. Diese 
visuellen Auswertungen wurden zusätzlich zu photometrischen Messungen durchgeführt 
(siehe 2.1.3.1.3). Alle Angaben über die Reaktionen des RPO-Systems beruhen – soweit nicht 
anders vermerkt – auf Angaben der Firma Merlin, Bonn. 
 
Die erste Gruppe von Testsubstraten (A1 bis D4 beziehungsweise E1 bis H4) besteht aus 
Aminosäuren beziehungsweise Peptidverbindungen, die mit einer chromogenen Gruppe - hier 
Naphthylamid und Nitroanilide - verbunden sind. Bei der enzymatischen Reaktion werden 
aminoendständige Aminosäuren durch bakterieneigene Peptidasen abgespalten. Das hierbei 
freigesetzte Naphthylamid ist farbgebend. Es reagiert zusammen mit dem „Peptidase-
Reagenz“ (Dimethylaminozimtaldehyd) zu einem intensiv roten Farbkomplex (Schiffsche 
Base). Für diese Gruppe gilt ein rot violetter Ausschlag als positiv, ein gelber / schwach 
rosafarbener dagegen als negativ. Die Kontrollsubstanz zu diesen Tests befindet sich in den 
Vertiefungen D4 und H4 (Peptidase-Kontrolle = PEP-Kontrolle). 
 
Bei der zweiten Gruppe (A5 bis D7, E5 bis H7) handelt es sich um Paranitrophenylderivate, 
bei denen a- beziehungsweise b-glycosidisch gebundene Zucker durch spezifische 
Hydrolasen der Bakterien abgespalten werden können. So spaltet zum Beispiel die b-
Galaktosidase b-glykosidisch gebundene Galaktose im p-Nitrophenyl-b-galactopyranosid-
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Substrat durch Hydrolyse ab (PNPG: D5 und H5). Dabei entstehen Galaktose und das 
farbgebende Paranitrophenol. Dieser Test wird routinemäßig in etwas abgewandelter Form als 
ortho-Nitrophenyl-b-Galactopyranosid-Test (ONPG-Test) bei fermentierenden Bakterien mit 
geringem Nährstoffbedarf zum Schnellnachweis der Laktosespaltung bei verzögertem 
Laktoseabbau angewandt (Burkhardt 1992, Schlegel 1992). Auch beim Abbau von Laktose (= 
b-Gal(1-4)Glc) wird b-glykosidisch gebundene, endständige Galaktose abgespalten, so daß 
Galaktose und Glucose freigesetzt werden. Bei einer Reihe von kooperativen Studien stellte 
sich der b-Galaktosidasetest auch für Mykobakterien als ein gut reproduzierbarer und 
standardisierbarer Identifizierungstest dar (Wayne et al. 1974). 
In dieser zweiten Testgruppe zeigt eine Gelbfärbung beziehungsweise eine starke Gelbfärbung 
eine positive, ein farbloser oder schwach gelber Ausschlag dagegen eine negative Reaktion an. 
Zu diesen Tests gehört die Kontrolle der chromogenen Substrate (CS-Kontrolle) in A8 und 
E8. 
 
Die dritte Reaktionsgruppe (C8 bis D11, G8 bis H11) untersucht die Fermentation von 
Zuckern. Die klassische Gärung von Kohlenhydraten findet unter anaeroben Bedingungen 
statt, wobei organisches Substrat als Wasserstoffakzeptor dient. Kohlenhydratfermentierene 
Bakterien sind demnach im allgemeinen obligate oder fakultative Anaerobier (Schlegel 1992). 
Ergebnis dieser Fermentation ist eine Säurebildung, die einen Farbumschlag des Indikators 
Phenolrot nach gelb zur Folge hat. Negativ ist eine rote oder schwach orange Farbreaktion. 
Die Substratkontrolle der Fermentationsreaktionen (S-Kontrolle) befindet sich in B8 und F8. 
 
In der letzten Spalte (12 A bis H) befinden sich Substrate für anaerobe Reaktionen, die die 
vierte und letzte Gruppe der photometrisch zu messenden Tests bilden. Zu diesem Zweck 
wird im Versuch jeweils eine Paraffinschicht auf die zu untersuchende Lösung gegeben (siehe 
unten: „Untersuchungsanleitung“). Beim Harnstoffabbau (A12 und E12) wird Harnstoff durch 
das Ferment Urease hydrolysiert, wobei Ammoniak (NH3) und Kohlendioxid (CO2) gebildet 
werden. Der Ureasetest zählt ebenso wie der b-Galactosidase-Test zu den Standardtests der 
biochemischen Differenzierung von Mykobakterien (Wayne et al. 1974). Wenn die Bakterien 
dieses Enzym besitzen, folgt eine pH-Änderung zur alkalischen Seite und ein Umschlag des 
Farbindikators Bromkresolpurpur von gelb nach blau. 
Bei den letzten beiden Reaktionen (ODC: B/C 12, ADH:  F/G 12) handelt es sich um den 
anaeroben Abbau der Aminosäuren Ornithin und Arginin durch die Ornithindecarboxylase 
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(ODC) und die Arginindihydrolase (ADH). Dabei werden aus Ornithin Putrescin und aus 
Arginin Ornithin und Ammoniak unter jeweiliger Freisetzung von CO2 gebildet, woraus wie 
beim Harnstoffabbau ein Anstieg des pH-Wertes resultiert (Burkhardt 1992). Der Indikator 
Bromthymolblau schlägt ebenfalls von gelb nach blau um. Die Bewertung der Reaktionen der 
letzten Spalte richtet sich auch nach dem Farbausschlag der Decarboxylase-Kontrolle (DEC-
Kontrolle) in D12 beziehungsweise H12. Ist diese braun oder blaßviolett, gelten die 
Reaktionen wie angegeben positiv bei Blau- oder Violettfärbung. Bei gelbem Ausschlag der 
Kontrolle sind die Tests allerdings schon bei Braunfärbung als positiv zu werten. 
 
Die Vertiefungen A8 und E8, die die Substrate zur CS-Kontrolle beinhalten, dienen dem 
Nitratreduktionstest, der nur visuell durchgeführt wird. Nitrat wird durch die Nitratreduktase 
zu Nitrit und eventuell weiter zu Ammoniak reduziert. Diese als assimilatorisch bezeichnete 
Nitrifikation kann sowohl unter aeroben als auch unter anaeroben Bedingungen stattfinden. 
Der Nitritnachweis erfolgt mit Hilfe zweier farbloser Lösungen, Sulfanilsäure (A) und N-
Dimethyl-a-Naphthylamin (B), die eine Rotfärbung aufgrund der Bildung einer Diazo-
Verbindung bewirken. Ist das Enzym Nitratreduktase bei den Bakterien nicht vorhanden, 
findet keine Farbreaktion statt. 
 
 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 
A BZAR DALA L-ALA HPR a-GLU a-
CHIT 
b-FUC CS-Ko TRE MAL RIB URE 
B APPA ASP GLYP GLYT b-GLU CHIT DIP S-Ko MAT SUC XYL ODC 
C LEU GLY LYS ARG a-GAL PGUR PNPX GLU SOR INU TAG ADH 
D PYR PROL TYR Pep-
Ko 
PNPG a-
MAN 
LIPC MAN RAF LAC TUR Dec-
Ko 
E BZAR DALA L-ALA HPR a-GLU a-
CHIT 
b-FUC CS-Ko TRE MAL RIB URE 
F APPA ASP GLYP GLYT b-GLU CHIT DIP S-Ko MAT SUC XYL ODC 
G LEU GLY LYS ARG a-GAL PGUR PNPX GLU SOR INU TAG ADH 
H PYR PROL TYR Pep-
Ko 
PNPG a-
MAN 
LIPC MAN RAF LAC TUR Dec-
Ko 
Abbildung 2.1: Anordnung der Testsubstrate auf den Mikrotiterplatten (zu Abkür-
zungen der Testsubstrate BZAR, APPA etc. siehe Tabelle 2.3) 
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Tabelle 2.3: Auflistung der Testsubstrate einschließlich Angaben zur visuellen 
Auswertung (Firma Merlin, Bonn) 
Abk. Testsubstrat Farbe bei positivem 
Reaktionsergebnis 
Farbe bei negativem 
Reaktionsergebnis 
BZAR Na-Benzoyl-DL-Arginin-b-Naphthylamid rot violett gelb / schwach rosa 
APPA H-Ala-Phe-Pro-b-Naphthylamid „ „ 
LEU L-Leucin-b-Naphthylamid „ „ 
PYR L-Pyroglutamat-b-Naphthylamid „ „ 
DALA H-D-Ala-b-Naphthylamid „ „ 
ASP H-Asp-b-Naphthylamid „ „ 
GLY H-Gly-b-Naphthylamid „ „ 
PROL L-Prolin-b-Naphthylamid „ „ 
L-ALA L-Alanin-p-Nitroanilid „ „ 
GLYP H-Gly-Pro-b-Naphthylamid „ „ 
LYS H-Lys-b-Naphthylamid „ „ 
TYR H-Tyr-b-Naphthylamid „ „ 
HPR 4-Hydroxy-L-Prolin-b-Naphthylamid „ „ 
GLYT H-Gly-Trp-b-Naphthylamid „ „ 
ARG H-Arg-b-Naphthylamid „ „ 
Pep-Ko Peptidase-Kontrolle (Negativkontrolle für voranstehende Tests) 
a-GLU p-Nitrophenyl-a-D-Glucopyranosid Gelb farblos / schwach gelb 
b-GLU p-Nitrophenyl-b-D-Glucopyranosid „ „ 
a-GAL p-Nitrophenyl-a-D-Galactopyranosid Stark gelb „ 
PNPG p-Nitrophenyl-b-D-Galactopyranosid „ „ 
a-CHIT p-Nitrophenylacetyl-a-D-Glucosaminid Gelb „ 
CHIT p-Nitrophenylacetyl-b-D-Glucosaminid Stark gelb „ 
PGUR p-Nitrophenyl-b-Glucuronid „ „ 
a-MAN p-Nitrophenyl-a-D-Mannopyranosid „ „ 
b-FUC p-Nitrophenyl-b-D-Fucopyranosid Gelb „ 
DIP 2’Deoxythymidin-5’p-Nitrophenyl-Phoshat Stark gelb „ 
PNPX p-Nitrophenyl-b-D-Xylopyranosid „ „ 
LIPC p-Nitrophenyl-Phosphorylcholin „ „ 
CS-Ko Kontrolle der chromogenen Substrate (Negativkontrolle für voranstehende Tests) 
  außerdem:  Nitratreduktion rot / violett farblos 
S-Ko Fermentationskontrolle (Negativkontrolle für folgende Tests) 
GLU Glucose Fermentation Gelb rot / schwach orange 
MAN Mannose Fermentation „ „ 
TRE Trehalose Fermentation „ „ 
MAT Mannit Fermentation „ „ 
SOR Sorbit Fermentation „ „ 
RAF Raffinose Fermentation „ „ 
MAL Maltose Fermentation „ „ 
SUC Saccharose Fermentation „ „ 
INU Inulin Fermentation „ „ 
LAC Lactose Fermentation „ „ 
RIB Ribose Fermentation „ „ 
XYL D-Xylose Fermentation „ „ 
TAG Tagatose Fermentation „ „ 
TUR Turanose Fermentation „ „ 
URE Harnstoff violett gelb / braun gelb 
ODC Ornithindecarboxylase „ „ 
ADH Arginindihydrolase „ „ 
Dec-Ko Decarboxylase-Kontrolle (Negativkontrolle für voranstehende Tests) 
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2.1.3.1.2 Anzüchtung der Teststämme 
 
Zur Durchführung der Versuche wurden die Teststämme auf Löwenstein-Jensen-Eiermedium 
(schräg gegossen in Glasröhrchen) angezüchtet und in logarithmischer Wachstumsphase 
entnommen. Dabei betrug die Bebrütungstemperatur 30 °C. Ausnahmen bildeten M.bovis, 
M.avium, M.intracellulare, M.celatum, M.thermoresistibile und M.xenopi, deren 
Wachstumsoptimum deutlich über 30 °C liegt und die bei 37 °C angezüchtet wurden. Die 
Bebrütungsdauer wurde für schnell wachsende Mykobakterien auf fünf bis sieben Tage, für 
langsam wachsende auf ein bis drei Wochen festgelegt. Diese Festlegung sollte der 
Standardisierung des Tests dienen, obwohl sie nicht immer den Bedürfnissen der 
Mykobakterienstämme entsprach und in Einzelfällen mißachtet werden mußte. So brauchten 
M.cookii und M.thermoresistibile (schnell wachsend) zum Beispiel länger als sieben Tage und 
M.gordonae (langsam wachsend) zum Teil nur sieben Tage, um ausreichend gewachsen zu 
sein. Auch M.flavescens, das zu den schnell wachsenden Mykobakterien gerechnet wird, 
benötigt im Regelfall längere Inkubationszeiten ähnlich wie langsam wachsende (Wayne 
1984). 
Mit der standardisierten Entnahme in logarithmischer Wachstumsphase soll bezweckt werden, 
daß den biochemischen Tests möglichst metabolisch aktive Zellen zur Verfügung stehen, die 
somit signifikante und jeweils äquivalente Reaktionsergebnisse liefern (Wayne 1984).  
 
Überdies muß für die Untersuchung vor allem enzymatischer Aktivitäten der Mykobakterien 
eine ausreichende Luftzufuhr der Kulturen gewährleistet sein (Pattyn & Portaels 1972, Kubica 
1973, Jenkins et al. 1982). Dies wurde durch leichtes Aufdrehen der Röhrchen-
Schraubverschlüsse erreicht. 
 
Auf den Löwenstein-Jensen-Eiermedien wurde die koloniemorphologische Vielfalt der 
Mykobakterien sichtbar. Eine Unterscheidung nach koloniemorphologischen Kriterien fand 
bei der phänotypischen Differenzierung dieser Arbeit allerdings keine Anwendung. Dafür 
spielt die Morphologie bei der Bewertung der Fehlerquellen eine bedeutende Rolle. Näheres 
hierzu wird in Kapitel 4.1 aufgeführt. 
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2.1.3.1.3 Beimpfung, Inkubation und photometrische Messung der Mikrotiterplatten 
 
Die Beimpfung der RPO-Platten erfolgte weitgehend nach Herstellerangaben. Lediglich die 
Standardisierung des Inokulums erfolgte nach speziellen mykobakteriologischen 
Gepflogenheiten (s. Kap. 2.1.3.3). 
 
Unter einer Laminar-Air-Flow-Werkbank der Sicherheitsstufe II wurden die Bakterien unter 
sterilen Bedingungen in Glasröhrchen überführt. Die überführte Bakterienmasse wurde mit 
Hilfe einer Präzisionswaage bestimmt, und durch Zugabe einer entsprechenden Menge steriler 
physiologischer NaCl-Lösung (0,9 %) wurde eine Standardsuspension von 2 mg/ml 
hergestellt.  
Diese Suspensionen wurden mit Hilfe eines Vortex-Röhrchen-Schüttlers gut durchmischt, bis 
die Bakterienaggregate nicht weiter in Suspension gingen. Zusätzlich wurden die Aggregate 
durch wiederholtes Aufziehen und Herauspressen durch eine Pipettenspitze mit kleiner 
Öffnung suspendiert. 
 
Je 0,1 ml der fertigen Bakteriensuspensionen wurde dann in die Vertiefungen der sterilen 
Mikrotiterplatten pipettiert - in Reihe A bis D die Suspension eines Mykobakterienstammes, 
in Reihe E bis H die eines zweiten Stammes. In die Vertiefungen der Spalte 12 (A12 bis H12 - 
anaerobe Tests, siehe oben) wurden je zwei Tropfen Paraffinöl hinzugefügt. 
 
Die RPO-Platten wurden mit perforierter Folie versiegelt und 24 Stunden lang bei 37 °C 
bebrütet. Dabei wurden die Platten wegen notwendiger Sauerstoffzufuhr nebeneinander, nicht  
übereinander gestellt. 
 
Nach 24 Stunden wurde in jede Vertiefung der Spalten 1-4 50 µl „Peptidase-Reagenz“ gefüllt 
und die Platte auf einem Schüttler durchmischt. Nach 5 Minuten wurden die Platten nach 
Anleitung mit dem „Mehrkanalphotometer Multiscan MCC 340“ (Firma Flow Laboratories) 
bei den Wellenlängen 540 und 414 nm photometrisch gemessen. Bei der Photometrie handelt 
es sich um die Messung der Lichtintensität, nachdem diese bei der Lichtpassage durch 
probenhaltige Lösungen durch Streuung oder Absorption verändert wurde. Gemessen werden 
dabei sogenannte Extinktionswerte.  
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Zur Berechnung und Dokumentation der hier erzielten Meßergebnisse wurde das speziell für 
diesen Zweck entwickelte „Allgemeine Identifizierungsprogramm“ (AIP, Firma Demos, 
Junkersdorf) verwendet, das den computergesteuerten Meßvorgang und die Auswertung der 
Meßwerte ermöglicht. 
 
Nach der automatischen photometrischen Messung wurde die Nitrat-Reduktion visuell 
getestet. Hierzu wurden in die beiden Vertiefungen der ON-Kontrolle (A8 und E8) je ein 
Tropfen der beiden „Nitrat-Reagenzien A und B“ gegeben. Eine positive Reaktion zeigte sich 
durch eine Rotfärbung, eine negative durch fehlende Farbbildung. Dieses Ergebnis wurde 
ebenso dokumentiert wie die eigene optische Auswertung der anderen Tests. Die parallele 
photometrische und optische Auswertung diente der Kontrolle. 
 
 
2.1.3.2  Auswertung 
 
2.1.3.2.1 Ermittlung der positiven und negativen Testergebnisse und deren 
Zusammenfassung durch Prozentangaben 
 
Abgesehen von der in Kapitel 2.1.3.1.1 erwähnten und in Kapitel 3.2.1 aufgeführten visuellen 
Auswertung, die mit Ausnahme der Nitrat-Reduktion vornehmlich nur der Kontrolle diente, 
wurden die Tests mit dem „AIP“-Programm (siehe auch 2.1.3.1.3) ausgewertet. Der jeweilige 
Farbumschlag der biochemischen Reaktionen spiegelte sich in den gemessenen 
Extinktionswerten wider. Dabei wurde für jeden Test nur der Extinktionswert bei der jeweils 
relevanten Wellenlänge berücksichtigt. Diese Wellenlänge beträgt für die erste, dritte und 
vierte Reaktionsgruppe (A1- D4, E1- H4; A8- D12, E8- H12, siehe 2.1.3.1.1) 540 nm und für 
die zweite (A5- D7;E5- H7, siehe 2.1.3.1.1) 414 nm. Für die Auswertung zählte der 
Differenzwert aus dem Extinktionswert, also dem Testmeßwert (T), und dem 
Kontrollmeßwert (D): T-D für die Gruppen 1 und 2 (A1 bis A8, E1 bis E8) beziehungsweise 
D-T für die Gruppen 3 und 4 (B8-D12, F8-H12). Der Differenzwert ergab dann, gemessen an 
jeweils festgelegten Schwellenwerten, eine positive oder negative Ausprägung des 
Testergebnisses. Das positive Ergebnis eines Tests wurde für jeden Bakterienstamm mit 
einem „+“, die negative mit einem „-“ angegeben, und diese wurden in Tabellenform 
aufgeführt. Für die Nitratreaktion mußte der positive beziehungsweise negative Wert manuell 
in das AIP-Programm eingegeben werden. Die Ergebnisse finden sich in Kapitel 3.2.2, wobei 
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die Bakterienstämme nach Taxa geordnet sind, deren Einteilung nach Ergebnissen der PCR-
Restriktionsanalyse vorgenommen wurde (siehe hierzu Kapitel 2.1.2). 
 
Da sich ein Taxon im allgemeinen aus mehreren Stämmen zusammensetzte, erfolgte eine 
Zusammenfassung der Einzelergebnisse in Form von sogenannten Prozentwerttabellen. Diese 
Tabellen geben Auskunft darüber, wieviel Prozent der Stämme eines Taxons bei den 
jeweiligen Tests positiv reagiert haben. Auf diese Weise kann überprüft werden, in welchem 
Maße die Reaktionen in den verschiedenen Gruppen einheitlich ablaufen. Eine 
Zusammenstellung der Prozentwerte aller untersuchten Mykobakterientaxa, die mindestens 
zwei Stämme enthalten, ist ebenso im Ergebniskapitel 3.2.2 aufgeführt. 
 
 
2.1.3.2.2 Abschätzung der Trennfähigkeiten der einzelnen Tests 
 
Die zusammengefaßten Einzelergebnisse in Form der Prozentwerttabellen (siehe 2.1.3.2.1) 
geben bereits einen Überblick darüber, wie gut die Mykobakterien durch die verwendeten 
Tests zu differenzieren sind (siehe Kapitel 3.2.2). Eine weitergehende Auswertung der 
Prozentwerttabellen erfolgte durch das Computerprogramm „CHARSEP“. Dieses Programm 
dient zur Abschätzung der „Trennfähigkeit“ jedes Tests durch Berechnung verschiedener 
Indizes (Sneath 1979a). 
Zunächst wurde bestimmt, wie vielen Taxa bezüglich eines Tests ein positives bzw. negatives 
Ergebnis zuzuordnen ist, so daß sich jeweils eine Gruppe von Taxa mit positiver (Q1) und 
eine mit negativer Ausprägung des Tests (Q0) ergab. Grundlage hierfür bildeten die 
Prozentwerttabellen der Taxa (vgl. Kapitel 3.2.2), in denen ein bestimmter Prozentwert über 
die Zuordnung bestimmte. Dieser sogenannte „cutoff level F“ (Sneath 1979a) bestimmte, daß 
für jedes Taxon und für jeden Test ab dem Prozentwert F ein positives Ergebnis, unter dem 
Wert 1-F ein negatives Ergebnis berechnet wurde. In der vorliegenden Arbeit wurde der Level 
F = 90 % gewählt. Ein bisher in der Bakteriologie verwendeter Level von 85 % sollte nicht 
unterschritten werden, da Tests mit Prozentwerten zwischen 15 und 85 % kaum zur 
erfolgreichen Identifizierung von Bakterien beitragen (Sneath 1979a, Wayne et al. 1974). Die 
Bedeutung der beiden Werte Q1 und Q0 für die Interpretation der verwendeten Tests ist im 
Ergebniskapitel 3.2.3 aufgeführt. 
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Des weiteren wurden die Indices Gyllenbergs Summe von C(i) („Gyllenberg’s Sum of C(i)“ = 
Gyll.C(i)), Gyllenbergs Rang-Maß („Gyllenberg’s rank measure R(i)“ = Gyll.R(i)), Niemeläs 
Trennungsindex („Niemelä’s separation index“ = HNQ), Stammpotential („strain potential“ = 
Str. Pot), Mittelwert der Varianz („mean variance“ = VSP) und vierfache Varianz („4 times 
the variance“ = 4*Varianz) der Taxa, Konsistenz innerhalb der Taxa („consistency“ = CSP) 
und Konsistenz für jeden Test berechnet (Sneath 1979a). 
 
 
2.1.3.2.3 Auswertung der Trennbarkeit verschiedener mykobakterieller Taxa und 
Taxagruppen 
 
Die oben erwähnten Prozentwerte der positiven Ergebnisse der Tests einschließlich des 
„cutoff level“ (siehe 2.1.3.2.2) erlaubten weiterhin eine Auswertung im Sinne der 
Trennbarkeit mykobakterieller Taxa untereinander. Mit Hilfe des „MATIDEN“-Programmes 
(Sneath 1979b) konnten zunächst wie beim AIP-Programm Tabellen der positiven und 
negativen Testergebnisse und Prozentwerttabellen für jedes Taxon erstellt werden (siehe 
2.1.3.2.1). Zusätzlich war es möglich, Taxagruppen, beispielsweise Spezies oder 
Speziesgruppen mit gleichem Mykolsäuremuster (siehe Kapitel 1.3.3 und 2.1.1), 
zusammenzufassen und von diesen ebenfalls Prozentwerte der positiven Testausprägungen zu 
bilden. So wurde eine übersichtliche Darstellung der Ergebnisse möglich und es blieb 
festzustellen, wie zuverlässig bestimmte Mykobakteriengruppen mittels des Testsystems 
voneinander zu differenzieren sind. Diese Darstellung von Prozentwerten ist in Kapitel 3.2.4 
zu finden. 
 
Als Zusammenfassung der Prozentwerttabellen wurde in Dreiecksmatrices die Anzahl der 
Trennungen zwischen den Taxa oder Taxagruppen aufgeführt. Dabei wurde ermittelt, in wie 
vielen Tests sich jeweils zwei Taxa oder zwei Gruppen voneinander unterscheiden, wobei 
auch hier der „cutoff level F“ (siehe 2.1.3.2.2) bestimmte, ob eine Unterscheidung möglich 
war oder nicht. In dieser Arbeit mit F = 90 % bedeutete dies, daß eine Trennung nur dann 
möglich war, wenn ein Taxon zu mindestens 90 % ein positives Ergebnis lieferte und das 
andere zu <10 % ein positives, das heißt zu >90 % ein negatives. Beispiele solcher 
Dreiecksmatrices sind in Kapitel 3.2.4 aufgeführt. 
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Als Erweiterung leistete das MATIDEN-Programm zusätzlich einen Vergleich jedes Taxons 
mit allen Taxa innerhalb einer Gruppe und auch mit den gesamten Taxa. Die Ergebnisse 
dieses Vergleiches wurden mit verschiedenen Wahrscheinlichkeiten untermauert. Im 
einzelnen waren dies die Indices Willcox-Wahrscheinlichkeit („Willcox probability“), 
taxonomische Distanz („Taxonomic distance“), Standardabweichung der Distanz („Standard 
error of this distance“) und Gaußsches Integral bezüglich der Standardabweichung („Gaussian 
integral corresponding to this standard error“). Zusammenfassend gab jeweils eine Tabelle 
darüber Auskunft, wie gut, geordnet nach der Willcox-Wahrscheinlichkeit, ein Stamm anhand 
der biochemischen Ergebnisse seinem Taxon, der Spezies oder auch einer größeren 
Taxagruppe zugeordnet werden konnte. Auf die Interpretation der Werte der 
Wahrscheinlichkeiten und der tabellarischen Zuordnung wird im Ergebniskapitel 3.2.4 
eingegangen. 
 
 
2.1.3.3 Tests zur Reproduzierbarkeit 
 
Das Mikronaut-RPO-System wurde zunächst auf die Reproduzierbarkeit seiner Testergebnisse 
geprüft. Nach mehrmaliger Wiederholung der Tests sollte gezeigt werden, ob das System 
unter gleichen Bedingungen gleiche Testergebnisse liefert. Voraussetzung dafür war, daß ein 
Standard-Inokulum gefunden werden mußte.  
 
Bei den Vorversuchen zum Inokulum wurden unterschiedliche Ansätze von 
Bakteriensuspensionen verwendet. Zum einen wurde abgewogenes Kulturmaterial in 0,9 
%iger NaCl-Lösung suspendiert. Es wurden die fünf Inokula 0,25 mg/ml, 0,5 mg/ml, 1 
mg/ml, 2 mg/ml und 5 mg/ml untersucht. Zum anderen wurden Zellsuspensionen mit Hilfe 
von Trübungsmessungen hergestellt. Es wurde eine Suspension mit einer Trübung 
entsprechend dem Standard McFarland 1 getestet, der der optimalen Dichte bei Licht mit der 
Wellenlänge 560 nm entspricht. Die Suspension erfolgte hier ebenfalls in 0,9 %iger NaCl-
Lösung. Die verschiedenen Ansätze erfuhren außerdem eine Behandlung mit 
Ultraschallwellen und/oder dem Detergenz Tween 80 (0,1 %), entspricht 
Polyoxyäthylensorbitanmonooleat (Wayne & Kubica 1986). Dies sollte zur besseren 
Suspension des Bakterienmaterials in der NaCl-Lösung dienen, welche durch die wachsartige, 
hydrophobe Oberfläche der Mykobakterien erschwert wird (siehe auch 4.2). Jeder dieser 
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Suspensionsansätze wurde fünfmal bei 5 Mykobakterienstämmen (M.obuense, M.brumae, 
M.fortuitum, M.mucogenicum und M.chelonae) hergestellt. Von jedem Ansatz wurde das 
Reaktionsmuster im RPO-System bestimmt. Somit konnte die Reproduzierbarkeit der mit den 
verschiedenen Ansätzen zu erzielenden Ergebnisse ermittelt werden. 
 
Es stellte sich heraus, daß die Reproduzierbarkeit durch die Herstellung eines 
Trübungsstandards im Vergleich zu den Ansätzen mit abgewogenem Kulturmaterial nicht 
gesteigert werden konnte. Schon Wayne et al. (1974) sprachen Vergleichsstudien bezüglich 
turbidimetrischer und gravidimetrischer Standardisierung von Inokulum-Suspensionen an und 
befürworteten die gravidimetrische Standardisierung. Als Begründung läßt sich anführen, daß 
zur Messung von Trübungen die Bakterien als Einzelzellen suspendiert sein müssen, was 
jedoch bei Mykobakterien oft nicht möglich ist. Mykobakterien adhärieren aufgrund ihrer 
Zellwandbestandteile oft so stark, daß sie Zellaggregate bilden, die zum Teil falsche und nicht 
reproduzierbare Ergebnisse bei Trübungsmessungen liefern. Daher ist die Menge des 
Bakterienmaterials turbidimetrisch nur schwer standardisierbar. Dieses Problem tritt bei 
abgewogener Biomasse nicht auf. 
 
Auch die Verwendung von Ultraschall und Tween zeigte keine nennenswerten Veränderungen 
der Testergebnisse. Allgemein ergab die Behandlung mit Ultraschallwellen bzw. Tween keine 
regelmäßige Trübungsänderung der Bakteriensuspensionen, so daß sie das 
Suspensionsverhalten der Bakterien nicht wesentlich zu beeinflussen scheint. 
 
Als Inokulum hat sich dasjenige mit dem Gewichtsanteil 2 mg pro ml NaCl-Lösung am besten 
bewährt, da bei der normalerweise für biochemische Tests von Mykobakterien verwendeten 
internationalen Standardsuspension von 1 mg/ml zu viele RPO-Tests ein negatives, bei 5 
mg/ml zu viele ein positives Ergebnis lieferten. Ziel war, ein möglichst ausgeglichenes 
Spektrum von positiven und negativen Reaktionen zu schaffen. 
 
Es wurden im Anschluß an diese Standardisierung bei vier verschiedenen 
Mykobakterienstämmen Wiederholungstests mit dem Inokulum 2 mg/ml durchgeführt. Es 
handelte sich um je 10 Tests der Stämme M.brumae CIP 103465, M.mucogenicum ATCC 
49651, M.fortuitum ATCC 6841 und  M.obuense ATCC 27023. Diese Stämme finden sich in 
der Tabelle 2.5 der Teststämme gesondert unter den Taxa 746 bis 749. Die Ergebnisse dieser 
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Versuche zur Reproduzierbarkeit am Beispiel von vier verschiedenen Stämmen sind in 
Kapitel 3.1.1 in Form von Prozentwerttabellen aufgelistet. 
 
Außerdem wurden bei einigen Mikrotitrationsplatten im Rahmen der Untersuchung aller 
Teststämme (siehe Kapitel 2.2) Wiederholungen nur des Meßvorgangs durchgeführt. 
Ausgehend von einem funktionsfähigen, getesteten Mehrkanalphotometer (siehe 2.1.3.1.3) 
wurde wenige Minuten nach dem ersten Meßdurchgang die jeweilige Platte nochmals 
gemessen. Die Resultate dieser zusätzlichen Messungen werden in Kapitel 3.1.2 beschrieben. 
 
 
2.2 Teststämme 
 
Die für die biochemischen Tests verwendeten Referenzstämme stammen aus verschiedenen 
Stammsammlungen, die in Tabelle 2.4 aufgelistet sind. Es handelt sich dabei um 73 Stämme. 
Weiterhin wurden insgesamt 366 Mykobakterienstämme aus der Stammsammlung von I. und 
S. Tarnok aus Borstel (SN) und aus einer Reihe von Umwelt-Isolaten (BN) untersucht. Die 
Isolierung der letztgenannten Stämme erfolgte nach den Methoden von Neumann et al. 
(1997). Insgesamt wurden also 439 Stämme untersucht. 
 
 
Tabelle 2.4: Name und Herkunft der Stammsammlungen für die Referenzstämme 
 
Name Abkürzung Herkunft 
„American Type Culture Collection“ ATCC Rockville 
„Deutsche Stammsammlung von Mykobakterien“ DSM Braunschweig 
„National Collection of Type Cultures“ NCTC London 
„Collection de l’Institut Pasteur“ CIP Paris 
 
 
Die erwähnten Stämme sind in der Tabelle 2.5 aufgeführt. Sie sind alphabetisch nach Spezies 
und weiterhin nach Restriktionsmustern der PCR-Restriktionsanalyse des hsp65-Gens (siehe 
Kapitel 2.1.2) in Subtypen geordnet (z.B. M.chelonae I, II, III), die auch die jeweilige 
Taxonnummer bestimmen („Taxon“ 610 bis 757, zum Beispiel M.chelonaeI : 635). Somit 
richtet sich in dieser Arbeit die Definition eines Taxons, der kleinsten taxonomischen Einheit, 
nach dem Polymorphismus des hsp65-Gens, wobei die PCR-Restriktionsanalyse dieses Gens 
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eine allgemein anerkannte und reproduzierbare Methode zur Unterscheidung bis unterhalb der 
Speziesebene ist (Steingrube et al. 1995). Die Einteilung der Spezies M.kansasii in die 
Subtypen I bis V anhand der Restriktionsmuster wurde nach Alcaide et al. (1997) aktualisiert. 
Das Muster der dünnschichtchromatographischen Auftrennung der Mykolsäuren (DC-Muster) 
(siehe Kapitel 2.1.1) dient zur Unterscheidung von Speziesgruppen, wobei es sich ebenfalls 
um eine allgemein akzeptierte und gut reproduzierbare Methode handelt (Vincent-Lévy-
Frébault & Portaels 1992). So gehören zum Beispiel M.chelonae und M.abscessus zur DC-
Gruppe B. Die Definition des oben erwähnten Taxons ergibt sich aus einheitlichem PRA- und 
DC- Muster. Die Taxonzuordnung als Gruppeneinteilung bildet eine weitere Grundlage zur 
Auswertung der benutzten RPO-Tests. Zudem wurde die Identität der oben erwähnten 
Umweltisolate (BN) mittels DC-Muster und PRA bestätigt (Behringer 2000, Hagenau 1998). 
Die siebte Spalte gibt zusätzlich an, ob es sich um schnell („s“) oder langsam wachsende („l“) 
Stämme handelt (Wayne & Kubica 1986). 
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Tabelle 2.5:   Teststämme, die mit dem RPO-System getestet wurden, bestehend aus 
Referenzstämmen der Sammlungen ATCC, DSM, NCTC und CIP (zu 
Erläuterungen siehe Text) sowie Isolate aus der Tarnok-Sammlung (SN) 
und aus einer Reihe eigener Isolate (BN) einschließlich ihrer jeweiligen 
Restriktionsmuster nach der PRA-Analyse und sowie DC-Muster 
 
 Spezies Sub- 
typ 
DC PRA – Muster 
BstEII : HaeIII 
Taxon 
Nr. 
 Stammbezeich-
nung 
1.  M. abscessus  B 245/220 : 145/70/60/55/45 610 s ATCC 19977 t ; SN 
270g, 270w, 
271,272,273, 
276 
2.  M. agri    K 245/135/85 : 165/150/60/45 611 s ATCC 27406 t 
3.  M. aichiense  H 335/125 : 200/70/60/45 612 s ATCC 27280 t 
(NCTC 10820 t) 
4.  M. alvei  R 245/135/85 : 150/100/60/50 613 s (ATCC 51304 t) 
CIP 103464 t 
5.  I J 245/125/85 : 130/95 615 l SN 601 
6.  II J kR : 180/95/60 616 l SN 624 
7.  III H 245/220 : 145/85 617 l SN 641 
8.  
„M. aquae“ 
IV I kR : 170/90/60 618 l SN 701 
9.  M. asiaticum  D 245/220 : 115/110 619 l ATCC 25276 t 
10.  I H kR : 130/115/70/60/45 621 s ATCC 23366 t 
11.  II H 325/125 : 180/145/45 622 s SN 2600 
12.  III H 325/125 : 170/145/45 623 s SN 2605 
13.  
M. aurum 
IV H 245/135/85 : 140/80/45 624 s SN 2602 
14.  M. austroafricanum   I 245/220 : 165/60/55/45 625 s ATCC 33464 t 
15.  0 H nicht bestimmt 626 l SN 304 
16.  
M.-avium/intracel- 
 lulare - Komplex I H 245/220 : 135/105 627 l ATCC 25291, 
35767, 35847 ; SN 
306, 308, 310, 311, 
314, 316, 326, 332, 
406, 407, 408, 418, 
420, 421, 422, 423, 
426, 427, 428, 481, 
1252 
 
„1.-...“ = fortlaufende Nummer 
„Subtyp“ = Einteilung der Spezies in Subtypen nach der PRA-Analyse 
„DC“  = Einteilung in Gruppen von A bis J nach Ergebnissen der Dünnschichtchromatographie (siehe 
        Kapitel 2.1.1) nach Daffé et al. (1983) - H und I ist bei langsam wachsenden Spezies vertauschbar 
„PRA-Muster“ = Restriktionsmuster nach der PRA-Analyse nach Telenti et al. (Kapitlel 2.1.2) 
- „kR“ bei „PRA-Muster“ = keine Restriktion 
- „nicht bestimmt“ = PRA-Muster nicht untersucht worden 
- „PCR-neg“ = PCR negativ 
s = schnell wachsend,  l = langsam wachsend 
„n.u.“ bei „Stammbezeichnung“ = mit dem RPO-Testsystem nicht untersucht 
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Fortsetung der Tabelle 2.5: 
 Spezies Sub- 
typ 
DC PRA – Muster 
BstEII : HaeIII 
Taxon 
Nr. 
 Stammbezeich-
nung 
17.  II H 245/125/100 : 150/135/65 628 l DSM 43216 ; 
ATCC 13950; 
35770 ; SN 403, 
404, 424, 425, 429, 
480 
18.  III I 245/220 : 150/135 629 l SN 401 (Serovar 22) 
19.  IV H 245/220 : 135/105/60 630 l n.u. 
20.  
M.-avium/intracel- 
 lulare - Komplex 
V H 245/220 : 200/135 631 l ATCC 25275 
21.  M. bovis BCG  D 245/125/85 : 160/130/70 632 l SN 2215 
22.  M. brumae  A kR : 145/70/60 633 s CIP 103465 t 
23.  M. celatum  H 245/220 : 140/85 634 l  n.u. 
24.  0  nicht bestimmt 600 s BN 2742, 2016, 
1783, 2810, 2839, 
2880, 2633, 2936 
25.  I B 325/140 : 200/60/45 635 s BN 1631, 1742, 
1806, 1901, 1967, 
2040, 2055, 2070, 
2078, 2131, 2152, 
2167, 2185, 2190, 
2192, 2199, 2221, 
2264, 2272, 2532, 
2578, 2621, 2677, 
2723, 2763, 2767, 
2772, 2845, 2920, 
2930, 2977, 3076; 
SN 281R, 281S, 
282, 283, 284g, 
285g, 286, 286R, 
287, 288, 289 
26.  II  B 325/140 : 200/110/60/45 636 s BN 1877, 1888, 
1889, 2187, 2216, 
2242, 2246, 2289 
27.  
M. chelonae  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
(„turtle like“) 
III B 245/220 : 200/70/60/45 637 s SN 274, 275, 291, 
292 
28.  M. chitae  F 325/125 : 140/85/60/45 638 s ATCC 19627 ; SN 
2300; 2301; 2302; 
2303 
29.  M. chubuense  I kR : 140/85/60 639 s ATCC 27278 
30.  M. confluentis  F kR : 195/85/60/45 640 s DSM 44017 
31.  M. cookii  I nicht bestimmt 641 s ATCC 49103 
„1.-...“ = fortlaufende Nummer 
„Subtyp“ = Einteilung der Spezies in Subtypen nach der PRA-Analyse 
„DC“  = Einteilung in Gruppen von A bis J nach Ergebnissen der Dünnschichtchromatographie (siehe 
        Kapitel 2.1.1) nach Daffé et al. (1983) - H und I ist bei langsam wachsenden Spezies vertauschbar 
„PRA-Muster“ = Restriktionsmuster nach der PRA-Analyse nach Telenti et al. (Kapitlel 2.1.2) 
- „kR“ bei „PRA-Muster“ = keine Restriktion 
- „nicht bestimmt“ = PRA-Muster nicht untersucht worden 
- „PCR-neg“ = PCR negativ 
s = schnell wachsend,  l = langsam wachsend 
„n.u.“ bei „Stammbezeichnung“ = mit dem RPO-Testsystem nicht untersucht 
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Fortsetung der Tabelle 2.5: 
 
 Spezies Sub- 
typ 
DC PRA – Muster 
BstEII : HaeIII 
Taxon 
Nr. 
 Stammbezeich-
nung 
32.  I H 325/125 : 145/140/45 643 s ATCC 19340 ; SN 
1401, 1406, 
1410,1418, 
1421,1422, 1413 
33.  
M. diernhoferi 
II H 325/125 : 140/125/45 644 s SN 1403, 1425 
34.  M. duvalii  I kR : 135/125/66/45 645 s NCTC 358 t ; SN 
3000, 3001, 3002, 
3003 
35.  0 H (schwaches PCR-Produkt) 752 s SN 3907 
36.  
M. fallax 
I A 335/125 : 190/145/45 646 s CIP 8139 t ; SN 
3902, 3903, 3904, 
3905 
37.  M. farcinogenes I F 245/125/85 : 185/145 647 l NCTC 10955 
38.  M. flavescens    H kR : 140/60/55/40 648 s ATCC 14474 ; SN 
1900, 1901, 1902, 
1903, 1904 
39.  0 F nicht bestimmt 602 s DSM 43276 ; SN 
265 
40.  I F 245/120/85 : 145/125/65/60/45 649 s ATCC 6841 t ; SN 
201, 203, 210, 212, 
216, 217, 220, 230, 
239, 254 ; BN 2666, 
2669, 2903 
41.  II F 245/220 : 140/125/100/60/45 
(=M.porcinum) 
650 s SN 252, 260 ; BN 
1923, 2379 
42.  III F 245/120/85 : 140/125 651 s Biovar3 ATCC 
49403, Biovar3 
ATCC 49404 
43.  
M. fortuitum 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  (Biovar 3) 
IV F 245/120/85 : 140/125/100/60/45 652 s SN 257 
44.  M. gastri  D 245/140/85 : 135/105/70 654 l ATCC 15754 ; SN 
583, 587 
45.  0 I PCR neg. : PCR neg. 753 s SN 3101 
46.  
M. gilvum 
I I kR : 165/90/60/45 
(= M.vaccae I) 
655 s NCTC 10742 ; SN 
3100, 3102 
47.  I D 325/125 : 150/130/95 656 l n.u. 
48.  
M. gordonae 
II D 325/125 : 135/115/70 657 l n.u. 
 
„1.-...“ = fortlaufende Nummer 
„Subtyp“ = Einteilung der Spezies in Subtypen nach der PRA-Analyse 
„DC“  = Einteilung in Gruppen von A bis J nach Ergebnissen der Dünnschichtchromatographie (siehe 
        Kapitel 2.1.1) nach Daffé et al. (1983) - H und I ist bei langsam wachsenden Spezies vertauschbar 
„PRA-Muster“ = Restriktionsmuster nach der PRA-Analyse nach Telenti et al. (Kapitlel 2.1.2) 
- „kR“ bei „PRA-Muster“ = keine Restriktion 
- „nicht bestimmt“ = PRA-Muster nicht untersucht worden 
- „PCR-neg“ = PCR negativ 
s = schnell wachsend,  l = langsam wachsend 
„n.u.“ bei „Stammbezeichnung“ = mit dem RPO-Testsystem nicht untersucht 
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Fortsetung der Tabelle 2.5: 
 
 Spezies Sub- 
typ 
DC PRA – Muster 
BstEII : HaeIII 
Taxon 
Nr. 
 Stammbezeich-
nung 
49.  III D 325/125 : 135/115 658 l n.u. 
50.  IV D 245/220 : 135/115 659 l SN 710, 712, 716 
51.  V D 245/125/100 : 230/115 660 l n.u. 
52.  VI D 245/125/100 : 170/130/110 661 l n.u. 
53.  VII D 245/125/100 : 170/115/55 662 l n.u. 
54.  VIII D 245/125/100 : 135/115/60 663 l SN 602, 603, 605, 
612, 628, 635, 644, 
718, 721 
55.  IX D 245/125/100 : 130/115/70 664 l n.u. 
56.  X D 245/125/85 : 230/115 665 l DSM 610 ; SN 709, 
719 
57.  XI D 245/125/85 : 170/115/55 666 l NCTC 10267 
(ATCC 14470 t); 
SN 717, 720 
58.  XII D 325/125 : 170/115 667 l n.u. 
59.  XIII D 325/125 : 135/115/95 668 l n.u. 
60.  XIV D 245/140/85 : 135/115 669 l n.u. 
61.  
M. gordonae 
XV D 245/125/100 : 155/110/55 670 l n.u. 
62.  I H 245/125/100 : 150/60/40 672 l ATCC 49874 
63.  
M. hiberniae 
II H 325/125 : 150/60/40 673 l n.u. 
64.  M.interjectum  H 245/220 : 150/130 674 l DSM 44064 
65.  M.intermedium  E 245/220 : 150/130 675 l DSM 44049 
66.  0 D nicht bestimmt 608 l SN 538  (k.R.) 
67.  I D 245/220 : 135/105/75 680 l DSM 43224, ATCC 
12478, DSM 43498, 
ATCC 25414 ; SN 
501, 502, 504, 508c, 
511, 537, 542, 550, 
551; 1800,1801 
68.  II D 245/140/85 : 135/105 677 l SN 518 
69.  III D 245/140/85 : 135/100/70 676 l SN 540 
70.  IV D 245/125/85 : 135/115/70 (/50) 678 l SN 588, 589 
71.  
M. kansasii 
V D 325/125 : 135/95/80 (/60) 679 l n.u. 
 
„1.-...“ = fortlaufende Nummer 
„Subtyp“ = Einteilung der Spezies in Subtypen nach der PRA-Analyse 
„DC“  = Einteilung in Gruppen von A bis J nach Ergebnissen der Dünnschichtchromatographie (siehe 
        Kapitel 2.1.1) nach Daffé et al. (1983) - H und I ist bei langsam wachsenden Spezies vertauschbar 
„PRA-Muster“ = Restriktionsmuster nach der PRA-Analyse nach Telenti et al. (Kapitlel 2.1.2) 
- „kR“ bei „PRA-Muster“ = keine Restriktion 
- „nicht bestimmt“ = PRA-Muster nicht untersucht worden 
- „PCR-neg“ = PCR negativ 
s = schnell wachsend,  l = langsam wachsend 
„n.u.“ bei „Stammbezeichnung“ = mit dem RPO-Testsystem nicht untersucht 
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Fortsetung der Tabelle 2.5: 
 
 Spezies Sub 
typ 
DC PRA – Muster 
BstEII : HaeIII 
Taxon 
Nr. 
 Stammbezeich-
nung 
72.  0 H/I PCR neg. : PCR neg. 754 s SN 3602, 3603, 
3604, 3605 
73.  
M. komossense 
I H/I PCR neg. : PCR neg. 681 s ATCC 33013 
74.  M. madagas- 
  cariense 
 H 325/140 : 165/125/60/45 684 s ATCC 49865 
75.  M. malmoense    E 245/125/100 : 155/110/80 685 l NCTC 11298 
(=ATCC 29571) 
76.  M. marinum  D 245/220 : 155/110/80 686 l ATCC 927 ; SN 
1253, 1254, 1256, 
1255 
77.  M. moriokaense  H 245/220 : 200/90/60/45 687 s ATCC 43059 t 
78.  I H 325/125 : 145/66/60/45 689 s ATCC 49649 ; BN 
1690, 1809, 1862, 
1883, 2012, 2045, 
2090, 2092, 2110, 
2143, 2478, 2520, 
2528, 2535, 2536, 
2537, 2540, 2541, 
2546, 2743, 2753, 
2755, 2760, 2789, 
2798, 2799, 2802, 
2836, 2869, 2898a, 
2898b, 2927, 2939, 
2948, 2958, 3025, 
3030 
79.  II H 325/140 : 140/66/60/45 690 s ATCC 49650 t ; BN 
1726, 1751, 2181, 
3033 
80.  
M. mucogenicum 
(MCLO) 
III H 325/125 : 140/85/60/45 691 s ATCC 49651 
81.  M. neoaurum    H 325/125 : 170/140/45 692 s SN 3200 S, 3200R; 
2601, 2603 
82.  M. nonchromo- 
 genicum   
 H 245/125/85 : 155/60 693 l ATCC 19530, 
23067;  SN 4001 
83.  M. obuense    I 245/220 : 140/90/60 694 s ATCC 27023 
84.  0 I PCR-neg. 755 s SN 1601, 1602, 
1603, 1605 
85.  
M. parafortuitum 
I I kR : 155/80/60 695 s ATCC 19686 t 
 
„1.-...“ = fortlaufende Nummer 
„Subtyp“ = Einteilung der Spezies in Subtypen nach der PRA-Analyse 
„DC“  = Einteilung in Gruppen von A bis J nach Ergebnissen der Dünnschichtchromatographie (siehe 
        Kapitel 2.1.1) nach Daffé et al. (1983) - H und I ist bei langsam wachsenden Spezies vertauschbar 
„PRA-Muster“ = Restriktionsmuster nach der PRA-Analyse nach Telenti et al. (Kapitlel 2.1.2) 
- „kR“ bei „PRA-Muster“ = keine Restriktion 
- „nicht bestimmt“ = PRA-Muster nicht untersucht worden 
- „PCR-neg“ = PCR negativ 
s = schnell wachsend,  l = langsam wachsend 
„n.u.“ bei „Stammbezeichnung“ = mit dem RPO-Testsystem nicht untersucht 
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Fortsetung der Tabelle 2.5: 
 
 Spezies Sub 
Typ 
DC PRA – Muster 
BstEII : HaeIII 
Taxon 
Nr. 
 Stammbezeich-
nung 
86.  I F 245/220 : 145/140/100/65/45 697 s ATCC 14467, DSM 
43074 ; SN 242, 
259, 263; BN 1771, 
1855, 1863, 1867, 
1885, 1895, 1908, 
2126, 2243, 2245, 
2247, 2270, 2308, 
2390, 2392, 2396, 
2603, 2790, 2800, 
2832, 2848, 2867, 
2938, 2943, 2957 
87.  
M. peregrinum 
II F                               245/135/85 : 145/140/100/65/45 698 s BN 1636, 1637, 
1767, 2884; SN 
253, 2704; 804 
88.  M. phlei I H 245/220 : 140/80/65/60/50 699 s ATCC 11758 
(=NCTC 8151) ; SN 
101, 103, 105, 106, 
109, 110, 113, 115, 
118, 119 
89.  M. porcinum  F 245/220 : 140/125/100/55/45 
(=M.fortuitum II) 
700 s ATCC 33776 
90.  M. poriferae  I 245/220 : 165/100 701 s ATCC 35087 
91.  M. pulveris  I 325/140 : 135/45 702 s ATCC 35154 
92.  M. rhodesiae  H 335/125 : 160/125/60 703 s ATCC 27024 
93.  0 - PCR-neg. 756 s SN 1701, 1702, 
1703, 1707, 1709, 
1710 
94.  
„M. rhodochrous“ 
I - kR : 220/115/45 704  SN 1706 A, 
1706 B, 1708 
95.  M. scrofulaceum   H 245/220 : 155/135/95 705 l ATCC 19981 
(=NCTC 10803) ; 
SN 801, 802, 803, 
805 
96.  M. senegalense  I F 245/120/85 : kR 706 s ATCC 35796 
97.  M. shimoidei  I 245/140/85 : 150/110/70 707 l ATCC 27962 
98.  M. simiae    E 245/220 : 200/135  
(= M. avium/intracellulare V) 
708 l = Taxon 631 
(ATCC 25275) 
 
„1.-...“ = fortlaufende Nummer 
„Subtyp“ = Einteilung der Spezies in Subtypen nach der PRA-Analyse 
„DC“  = Einteilung in Gruppen von A bis J nach Ergebnissen der Dünnschichtchromatographie (siehe 
        Kapitel 2.1.1) nach Daffé et al. (1983) - H und I ist bei langsam wachsenden Spezies vertauschbar 
„PRA-Muster“ = Restriktionsmuster nach der PRA-Analyse nach Telenti et al. (Kapitlel 2.1.2) 
- „kR“ bei „PRA-Muster“ = keine Restriktion 
- „nicht bestimmt“ = PRA-Muster nicht untersucht worden 
- „PCR-neg“ = PCR negativ 
s = schnell wachsend,  l = langsam wachsend 
„n.u.“ bei „Stammbezeichnung“ = mit dem RPO-Testsystem nicht untersucht 
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Fortsetung der Tabelle 2.5: 
 
 Spezies Sub 
typ 
DC PRA – Muster 
BstEII : HaeIII 
Taxon 
Nr. 
 Stammbezeich-
nung 
99.  M. smegmatis I F 245/135/85 : 145/125/60/45 709 s ATCC 14468 ; SN 
2, 6, 8, 35, 38, 43, 
44, 46 R, 46 S, 49, 
50, 51, 52, 264, X 
1352 
100. 0 H (schwaches PCR-Muster) 758 s SN 3701, 3702, 
3704, 3705 
101. 
M. sphagni 
I H 325/140 : 180/90/60/45 710 s ATCC 33027 
102. M. szulgai  D kR : 140/105 711 l NCTC 10831 ; SN 
2900, 2901, 2902 
103. I H 325/125 : 190/140 713 l DSM 43227 
(=ATCC 15755) ; 
SN 2700, 2701 
104. II H 325/125 : 135/50 714 l SN 2702 
105. 
M. terrae 
III H 325/125 : 145/105/75 715 l SN 2703 
106. I H 325/125 : 140/45 717 s SN 1205 
107. 
„M. thamnopheos“ 
II A KR : 140/125/50/40 718 s SN 1202 
108. M. thermoresistibile  M 245/220 : 180/135/75/55 719 s ATCC 19527 ; SN 
4201 
109. M. tokaiense   H 245/135/85 : 140/85/45 720 s ATCC 27282 
110. I A kR : 180/145 722 l ATCC 23292 
111. 
M. triviale 
II H kR : 180/145/85 723 l SN 2801 
112. I I kR : 165/90/60/45 
(= M.gilvum) 
724 s ATCC 15483 t ; SN 
902, 903, 908, 911, 
916, 918, 920, 927, 
944, 982 
113. 
M. vaccae 
II I kR : 165/60/45 725 s SN 950 
114. M. xenopi  H/I 245/125/85 : 175/105/55 726 l NCTC 10042 
(=ATCC 19250) ; 
SN 2500, 2502 
115. Tsukamurella sp. 
(Yassin1321) 
  kR : 140/95/60/45 727 s DSM 20162 
116. „M. Clegg II“  H nicht bestimmt 728 s SN X 916, 919 
117. „M. King-Fong“  H nicht bestimmt 730 s SN X 1003 
 
„1.-...“ = fortlaufende Nummer 
„Subtyp“ = Einteilung der Spezies in Subtypen nach der PRA-Analyse 
„DC“  = Einteilung in Gruppen von A bis J nach Ergebnissen der Dünnschichtchromatographie (siehe 
        Kapitel 2.1.1) nach Daffé et al. (1983) - H und I ist bei langsam wachsenden Spezies vertauschbar 
„PRA-Muster“ = Restriktionsmuster nach der PRA-Analyse nach Telenti et al. (Kapitlel 2.1.2) 
- „kR“ bei „PRA-Muster“ = keine Restriktion 
- „nicht bestimmt“ = PRA-Muster nicht untersucht worden 
- „PCR-neg“ = PCR negativ 
s = schnell wachsend,  l = langsam wachsend 
„n.u.“ bei „Stammbezeichnung“ = mit dem RPO-Testsystem nicht untersucht 
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Fortsetung der Tabelle 2.5: 
 
 Spezies Sub 
typ 
DC PRA – Muster 
BstEII : HaeIII 
Taxon 
Nr. 
 Stammbezeich-
nung 
118. „M. piscium“  F nicht bestimmt 731 s SN X 1355 
119. „M. platypoecilus“  D nicht bestimmt 732 s SN X 1356 
120. „M. scotochromogen“  J nicht bestimmt 733 s SN 601 
121. „M. valentiae“  H nicht bestimmt 734 s (keine Nummer) 
122. „M. yucho“  F nicht bestimmt 735 s “his”, “his-leu”, 
“rab-arg-met”, “rab-
met” 
123. Mycobacterium sp. 
Typ A 
 F 325/125 : 145/70 736 s BN 2032 
124. Mycobacterium sp. 
Typ B 
 F 245/125/85 : 150/90 737 s BN 2296 
125. Mycobacterium sp. 
Typ C 
 F 245/140/85 : 150/130 738 s BN 2902 
126. Mycobacterium sp. 
Typ D 
  325/140 : 150/100/70 739 s BN 2027 
127. Mycobacterium sp. 
Typ E 
 D 245/220 (/ 85) : kR 740 l SN 531, 541 
128. Vorvers. M.brumae   siehe Taxon 633 746 s CIP 103465  (s.o.) 
129. Vorvers. M.mucog.    siehe Taxon 691 747 s ATCC 49651  (s.o.) 
130. Vorvers. M.fortuit.   siehe Taxon 649 748 s ATCC 6841  (s.o.) 
131. Vorvers. M.obu.   siehe Taxon 694 749 s ATCC 27023 t 
(s.o.) 
132. M.chelonae (V)  325/140 : 210 750 s NCTC 946        
133. M.chelonae (IV)  245/220 : 145/140/105 751 s ATCC 14472 
134. „BCG“  D KR 757 l SN 2201 
 
 „1.-...“ = fortlaufende Nummer 
„Subtyp“ = Einteilung der Spezies in Subtypen nach der PRA-Analyse 
„DC“  = Einteilung in Gruppen von A bis J nach Ergebnissen der Dünnschichtchromatographie (siehe 
        Kapitel 2.1.1) nach Daffé et al. (1983) - H und I ist bei langsam wachsenden Spezies vertauschbar 
„PRA-Muster“ = Restriktionsmuster nach der PRA-Analyse nach Telenti et al. (Kapitlel 2.1.2) 
- „kR“ bei „PRA-Muster“ = keine Restriktion 
- „nicht bestimmt“ = PRA-Muster nicht untersucht worden 
- „PCR-neg“ = PCR negativ 
s = schnell wachsend,  l = langsam wachsend 
„n.u.“ bei „Stammbezeichnung“ = mit dem RPO-Testsystem nicht untersucht 
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3. Ergebnisse 
 
3.1 Tests zur Reproduzierbarkeit 
 
3.1.1 Vorversuche mit vier verschiedenen Teststämmen 
 
Mit den vier Mykobakterienstämmen M.brumae CIP 103465, M.mucogenicum ATCC 49651, 
M.fortuitum ATCC 6841 und M.obuense ATCC 27023 wurde jeweils unter gleichen 
Bedingungen (siehe 2.1.3) zehnmal die Testreihe des Micronaut-RPO-Systems durchgeführt. 
Die erzielten Ergebnisse der jeweiligen biochemischen Tests sind in Tabelle 3.1 in Form von 
Prozentwerten der positiven Testausprägungen aufgelistet. Den Bakterienstämmen wurden die 
Taxonnummern 746 bis 749 zugeordnet.  
 
Wie in der Tabelle 3.1 erkennbar, sind positive Reaktionen der vorgenommenen Tests 
größtenteils zu über 80 % reproduzierbar, in den meisten Fällen sogar zu 100 %. Manche 
Tests zeigen allerdings auch teilweise wenig reproduzierbare positive Ergebnisse, so zum 
Beispiel Prozentwerte von 20 bis 40 bei den Testsubstraten Na-Benzoyl-DL-Arginin-b-
naphthylamid (1. BZAR), L-Alanin-p-nitroanilid (9. L-ALA), H-Tyr-b-naphthylamid (12. 
TYR), H-Gly-Trp-b-naphthylamid (14. GLYT) oder sogar kleiner 20 bei p-Nitrophenyl-a-D-
mannopyranosid (23. a-MAN), D-Xylose Fermentation (39. XYL), Ornithindecarboxylase 
(43. ODC) und Arginindihydrolase (44. ADH). Viele Tests weisen bei manchen der vier 
Stämme oder auch bei allen einen Wert von 0 % auf. 
 
Weiterhin ist zu beobachten, daß bereits diese vier Stämme Unterschiede hinsichtlich ihrer 
Testergebnisse zeigen. So fallen deutliche Unterschiede bei den Tests der Substrate p-
Nitrophenyl-b-D-fucopyranosid (24. b-FUC), p-Nitrophenyl-b-D-xylopyranosid (26. PNPX), 
p-Nitrophenyl-phosphorylcholin (27. LIPC), Nitratreductase (45. NIT), p-Nitrophenyl-b-D-
glucopyranosid (17. b-GLU) und ferner bei L-Pyroglutamat-b-naphthylamid (4. PYR), L-
Alanin-p-nitroanilid (9. L-ALA), p–Nitrophenyl-a-D-glucopyranosid  (16.  a - GLU)  und  p-
Nitrophenyl-a-D-mannopyranosid (23. a-MAN) auf. Wie sich diese Tests bei anderen 
Mykobakterienstämmen verhalten, ist den Tabellen 3.5 und 3.6 in Kapitel 3.2.2 zu 
entnehmen. 
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Tabelle 3.1:  Ergebnisse der zehnfachen Testung vier verschiedener Teststämme im 
RPO-System 
 
Test 
Nr. 
Test M.brumae M.mucogenicum M.fortuitum M.obuense 
1. BZAR 0 40 30 0 
2. APPA 100 100 80 100 
3. LEU 100 100 100 100 
4. PYR 80 0 0 0 
5. DALA 80 100 100 100 
6. ASP 0 0 0 0 
7. GLY 100 100 100 100 
8. PROL 70 100 100 100 
9. L-ALA 20 100 100 100 
10. GLYP 0 0 0 0 
11. LYS 100 100 100 100 
12. TYR 40 100 90 100 
13. HPR 90 100 100 100 
14. GLYT 0 40 10 0 
15. ARG 100 100 100 100 
16. a-GLU 0 30 0 90 
17. b-GLU 100 60 100 0 
18. a-GAL 0 10 0 0 
19. PNPG 0 10 0 0 
20. a-CHIT 0 0 0 0 
21. CHIT 0 0 0 0 
22. PGUR 0 0 0 0 
23. a-MAN 80 10 0 0 
24. b-FUC 0 100 0 0 
25. DIP 0 0 0 0 
26. PNPX 100 0 90 0 
27. LIPC 0 100 0 100 
28. GLU 0 0 0 0 
29. MAN 0 0 0 0 
30. TRE 0 0 0 0 
31. MAT 0 0 0 0 
32. SOR 0 0 0 0 
33. RAF 0 0 0 0 
34. MAL 0 0 0 0 
35. SUC 0 0 0 0 
36. INU 0 0 0 0 
37. LAC 0 0 0 0 
38. RIB 60 0 0 0 
39. XYL 10 0 0 0 
40. TAG 0 0 0 0 
41. TUR 0 0 0 0 
42. URE 100 70 100 100 
43. ODC 10 0 0 0 
44. ADH 70 100 10 50 
45. NIT 100 100 100 0 
 
Zu Testabkürzungen (BZAR, APPA,LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3 
Die Zahlen bezeichnen den prozentualen Anteil der positiven Testergebnisse bei 
zehnmaliger Wiederholung der Tests. 
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3.1.2 Reproduzierbarkeit der Meßergebnisse 
 
Nicht nur anhand wiederholter Testdurchgänge mit gleichen Bakterienstämmen, sondern auch 
allein durch Wiederholungen des Meßvorgangs wurde das Testsystem auf seine 
Reproduzierbarkeit hin untersucht. 
 
Interessant war hierbei, daß bei den jeweiligen Messungen nicht nur die Extinktionswerte 
variierten, sondern auch teilweise unterschiedliche positiv-/ negativ-Zuordnungen resultierten. 
So zeigte im Rahmen der Untersuchung der Teststämme (siehe 2.2) der M.gilvum-Stamm 
ATCC 10742 beispielsweise im Test 7. GLY (siehe Tabelle 3.1) bei der ersten Messung einen 
negativen, anschließend jedoch einen positiven Wert. Bei M.fortuitum (ATCC 19686) 
erschienen zuerst positive Ergebnisse bei 16. a-GLU und 44. ADH, die sich bei der zweiten 
Messung in negative umwandelten. Als letztes Beispiel sei M.gastri ATCC 15754 t genannt, 
der eine Änderung des Testergebnisses für 27. LIPC von negativ nach positiv bot. Somit 
scheint nicht nur ein einzelner Test anfällig für Schwankungen, sondern die Meßgenauigkeit 
für verschiedene Tests eingeschränkt zu sein. 
 
 
3.2 Ergebnisse aller Teststämme 
 
Die getesteten Mykobakterienstämme sind in Tabelle 2.5 (Kapitel 2.2) aufgeführt. Mit den aus 
Tabelle 2.4 entnehmbaren Referenzstämmen wurden zunächst für schnell wachsende 
Mykobakterien vierfach, für langsam wachsende zweifach die RPO-Tests durchgeführt, um 
anschließend das am wahrscheinlichsten zu erwartende Ergebnis für jeden Stamm 
auszuwählen, das auch in der Gesamtauswertung erscheint. 
 
Mit Hilfe des Micronaut-RPO-Systems und der dazugehörigen Auswertungssoftware konnten 
die Testergebnisse verschiedentlich interpretiert werden, wie in den folgenden Kapiteln 
dargelegt wird. Die Ergebnisse der Dünnschichtchromatographie der Mykolsäuren und der 
PCR-Restriktionsanalyse des hsp65-Gens sind hier nicht näher aufgeführt, da sie bereits in der 
Tabelle 2.5 in Kapitel 2.2 enthalten sind und vornehmlich der Einteilung der untersuchten 
Mykobakterienstämme in die einzelnen Taxa dienten. 
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3.2.1 Visuelle Ergebnisse einschließlich des Nitrattests 
 
Nach der photometrischen Messung der Mikrotiterplatten folgte jeweils eine visuelle 
Auswertung sowohl des Nitratreduktions- als auch aller anderen Tests anhand der in Tabelle 
2.3 aufgelisteten Farbreaktionen (Kapitel 2.1.3.1.1). Als Beispiel seien hier vier 
Mikrotiterplatten mit Isolaten der Spezies M.chelonaeI, M.chitae und M.diernhoferiI 
dargestellt (Abbildungen 3.1 bis 3.4, siehe hierzu auch Abbildung 2.1 in Kapitel 2.1.3.1.1). 
Die für den Nitratreduktionstest hinzugefügten Reagenzien in den Vertiefungen A8 und E8 
bewirkten bei den M.chelonaeI-Isolaten BN 2190, 2192, 2272 und 2532 keinen (siehe 
Abbildungen 3.1 und 3.2), bei den Isolaten der Spezies M.chitae (SN 2300 und 2301) und 
M.diernhoferiI (SN 1413) jedoch einen deutlich rosa- bis rotfarbenen, bei dem Isolat SN 1418 
von M.diernhoferiI sogar einen sehr starken dunkelvioletten Farbumschlag (siehe 
Abbildungen 3.3 und 3.4). 
 
Auch bei verschiedenen anderen Tests sind bereits visuell Unterschiede zwischen 
verschiedenen Isolaten zu vermerken. So zeigen bei der ersten Gruppe von Testsubstraten 
(siehe 2.1.3.1.1) beispielsweise die vier M.chelonaeI-Isolate in den Vertiefungen A1 bzw. E1 
(BZAR: Na-Benzoyl-DL-Arginin-b-naphthylamid) einen negativen, in D1 bzw. H1 (PYR: L-
Pyroglutamic acid-b-naphthylamid) einen positiven Farbausschlag (Abb. 3.1 und 3.2), 
während die beiden M.chitae-Isolate bei diesen Tests entgegengesetzt reagieren (Abb. 3.3). 
Die zweite Reaktionsgruppe (mittlere Spalten von A5 bis D7 bzw. E5 bis H7) zeigt zwar 
insgesamt recht schwache Farbumschläge. Es läßt sich aber erkennen, daß M.chelonaeI-
Isolate (Abb. 3.1 und 3.2) eher bei den Substanzen p-Nitrophenyl-a-D-mannopyranosid (a-
MAN in D6 bzw. H6) und schwach bei p-Nitrophenyl-b-D-fucopyranosid (b-FUC in A7 bzw. 
E7) und p-Nitrophenyl-phosphorylcholin (LIPC in D7 bzw. H7), die M.diernhoferiI-Isolate 
(Abb. 3.4) dagegen stark bei (LIPC in D7 bzw. H7) und relativ stark bei p-Nitrophenyl-b-D-
glucopyranosid (b-GLU in B5 bzw. F5) positiv reagieren. Die beiden Isolate von M.chitae 
(Abb. 3.3) lassen im Gegensatz dazu einen leichten Farbausschlag bei p-Nitrophenyl-b-
glucuronid (PGUR in C6 bzw. G6) erkennen. In der dritten Reaktionsgruppe (Spalten 8 bis 
11) sind nur beim M.chelonaeI-Isolat BN 2272 (Abb. 3.2)  klare positiven Reaktionen zu 
verzeichnen, genauer gesagt bei den Testsubstraten Glucose (GLU in C8), Mannose (MAN in 
D8), Trehalose (TRE in A9) und schwach bei Maltose (MAL in A10). Die Isolate SN 2300 
(M.chitae) und SN 1413 (M.diernhoferiI) zeigen jeweils nur schwache Reaktionen bei Ribose 
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(RIB in A11). In der letzten Spalte der Mikrotiterplatten schließlich kann man bei den 
M.chelonaeI-Isolaten keine Farbänderungen beobachten, wohingegen die Isolate von M.chitae 
und M.diernhoferiI jeweils durch vorhandene Urease (URE in A12 bzw. E12) Harnstoff zu 
hydrolysieren vermochten und somit eine Violettfärbung bewirkten. 
 
Neben der Beurteilung der Farbreaktionen fiel bei der Betrachtung der Mikrotitrationsplatten 
auch das bereits in Kapitel 2.1.3.3 angesprochene erschwerte Suspensionsverhalten der 
Mykobakterien auf. Die Mykobakterienzellen wurden oft als mehr oder weniger große 
Aggregate auf dem Boden der Vertiefungen sichtbar. Diese konnten nicht, wie bei 
Einzelzellsuspensionen anderer Bakterien, durch den Schüttelvorgang vor der Messung 
disaggregiert werden. Die Ausprägung des krümeligen Wachstums war von Spezies zu 
Spezies unterschiedlich. So wurde es vor allem bei M.brumae, M.duvalii und M.fallax, nicht 
hingegen bei beispielsweise M.abscessus, M.chitae, M.aurum oder M.komossense beobachtet. 
 
 
3.2.2 Ermittlung der positiven und negativen Testergebnisse und deren 
Zusammenfassung durch Prozentangaben 
 
Wie in Kapitel 2.1.3.2.1 erwähnt, wurden Tabellen für die positiven und negativen 
Testausprägungen aller untersuchten Stämme erstellt. Als Beispiel sollen hier Ergebnisse von 
Stämmen der Spezies M.chelonaeI (Tabelle 3.2), M.chitae (Tabelle 3.3) und  M.diernhoferiI 
(Tabelle 3.4) vorgestellt werden. In diesen Tabellen sind nach Stammbezeichnungen wie 
beispielsweise „a13100“ etc. im Falle von M.chelonaeI (Tabelle 3.1) unter den einzelnen 
Tests (zu den Abkürzungen BZA, APP, LEU etc. siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3) positive 
(„+“) und negative („-“) Werte angegeben. 
Von den in Kapitel 3.2.1 dargestellten Stämmen finden sich einige in den Tabellen als 
fettgedruckt hervorgehobene Zeilen wieder. So stehen die Ergebnisse des M.chelonaeI-Isolats 
BN 2272 unter dem als „a13122“ bezeichneten Stamm (Abb. 3.2), die der Isolate SN 2300 
und 2301 (M.chitae) unter „a13154“ und „a13155“ (Abb. 3.3) und diejenigen von SN 1413 
und 1418 (M.diernhoferiI) unter „a13166“ und „a13167“ (Abb. 3.4). 
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     Abbildung 3.1: RPO-Mikrotiterplatte, inokuliert mit den Mykobakte- 
rienstämmen BN 2190 und BN 2192 (beide M.chelo- 
nae I, Taxon 635) nach 24-stündiger Inokulation und 
Hinzufügen aller Reagenzien für die Farbreaktionen 
     Abbildung 3.2: RPO-Mikrotiterplatte, inokuliert mit den Mykobakte- 
rienstämmen BN 2272 und BN 2532 (beide M.chelo- 
nae I, Taxon 635) nach 24-stündiger Inokulation und 
Hinzufügen aller Reagenzien für die Farbreaktionen 
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     Abbildung 3.3: RPO-Mikrotiterplatte, inokuliert mit den Mykobakte- 
rienstämmen SN 2300 und SN 2301 (beide M.chitae, 
Taxon 638) nach 24-stündiger Inokulation und Hin- 
zufügen aller Reagenzien für die Farbreaktionen 
     Abbildung 3.4: RPO-Mikrotiterplatte, inokuliert mit den Mykobakte- 
rienstämmen SN 1413 und SN 1418 (beide M.diernho- 
feri I, Taxon 643) nach 24-stündiger Inokulation und 
Hinzufügen aller Reagenzien für die Farbreaktionen 
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Wie bereits visuell festgestellt (3.2.1), fällt der M.chelonaeI-Stamm BN 2272 mit seinen 
Ergebnissen im Gegensatz zu anderen Vertretern dieses Taxons aus dem Rahmen, da er 
stärker bei den Zucker-Fermentationen reagiert (GLU, MAN, TRE und MAL). Aus Tabelle 
3.2 ist insgesamt ersichtlich, daß nur selten bei diesen M.chelonae-Stämmen Reaktionen der 
Kohlenhydratfermentation auftraten (GLU, MAN, TRE, MAT,SOR, RAF, MAL, SUC, INU, 
LAC, TAG, TUR). 
 
Auch kann man erkennen, daß in der ersten und zweiten Reaktionsgruppe (vgl. 2.1.3.1.1) 
bereits viele Unterschiede hinsichtlich der Ergebnisse der einzelnen Stämme dieses Taxons 
bestehen. Ähnliches gilt für die Vertreter der Spezies M.chitae und M.diernhoferiI (siehe 
Tabellen 3.3 und 3.4), wobei beachtet werden muß, daß Einzelergebnisse in diesen beiden 
Gruppen mit geringer Stammanzahl (5 bzw. 8) mehr den Gesamtüberblick beeinflussen als im 
Falle der M.chelonaeI-Gruppe mit einer Stammanzahl von 43. 
 
Auffallend ist bei M.chitae (Tabelle 3.3), daß alle Vertreter beim Test PGU der zweiten 
Reaktionsgruppe im Gegensatz zu den anderen beiden Spezies positiv reagieren, wie es 
bereits bei der visuellen Auswertung anhand zweier Stämme festgestellt wurde (Kapitel 
3.2.1). 
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      Tabelle 3.2: Aufstellung der positiven und negativen Testergebnisse 
 von Taxon 635: M.chelonaeI (Anzahl der Stämme: 43)  
 
 
            |BZA|APP|LEU|PYR|DAL|ASP|GLY|PRO|LAL|GLP|LYS|TYR|HPR|GLT|ARG|aGL|bGL 
    Stämme 
    ---------------------------------------------------------------------------- 
    a13100  | - | - | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13101  | - | - | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13102  | - | - | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13103  | - | + | + | - | + | - | + | - | - | - | + | + | - | + | + | - | -  
    a13104  | - | + | + | - | - | - | + | + | - | - | + | + | - | - | + | + | -  
    a13105  | - | + | + | - | - | - | + | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13106  | - | + | + | - | - | - | + | + | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13107  | - | + | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13108  | - | - | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13109  | - | - | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13110  | - | - | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13111  | - | - | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | + | - | + | - | -  
    a13112  | - | + | + | - | + | - | + | + | - | - | + | + | + | + | + | + | +  
    a13113  | - | - | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13114  | - | + | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13115  | - | - | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | - | - | + | + | +  
    a13116  | - | - | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13117  | - | - | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13118  | - | - | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | + | - | + | - | -  
    a13119  | - | - | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | + | + | + | + | +  
    a13120  | - | - | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13121  | - | - | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | + | -  
    a13122  | - | - | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | + | -  
    a13123  | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | + | + | - | - | + | + | -  
    a13124  | - | - | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13125  | - | - | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13126  | - | + | + | - | + | - | + | + | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13127  | - | + | + | - | - | - | + | + | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13128  | - | + | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | -  
    a13129  | - | + | + | - | + | - | + | + | - | - | + | + | + | - | + | - | -  
    a13130  | - | - | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | + | -  
    a13131  | - | + | + | - | - | - | + | + | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13132  | - | - | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | + | +  
    a13133  | - | + | + | - | - | - | + | + | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13134  | - | + | + | - | - | - | + | + | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13135  | - | + | + | - | - | - | + | + | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13136  | - | + | + | - | - | - | + | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13137  | - | + | + | - | - | - | + | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13138  | - | + | + | - | - | - | + | + | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13139  | - | - | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | + | + | + | - | -  
    a13140  | - | + | + | + | + | - | + | + | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13141  | - | + | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | + | -  
    a1399   | - | + | + | + | + | - | + | - | - | - | + | + | - | + | + | + | -  
 
        Zu Testabkürzungen (BZA, APP,LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3, wobei „bGA“ PNPG 
        entspricht. 
        Der fettgedruckt zu erkennende Stamm a 13122 entspricht dem M.chelonaeI-Isolat BN 2272 (Abb. 
        3.2). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 65
 
 
    Fortsetzung der Tabelle 3.2: 
 
 
            |aGA|bGA|aCH|CHI|PGU|aMN|bFU|DIP|PNX|LIP|GLU|MAN|TRE|MAT|SOR|RAF|MAL 
    Stämme 
    ---------------------------------------------------------------------------- 
    a13100  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | + | - | - | - | -  
    a13101  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13102  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13103  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13104  | - | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13105  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13106  | - | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13107  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | + | + | + | - | - | - | + | -  
    a13108  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13109  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13110  | - | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13111  | - | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | - | + | - | - | - | -  
    a13112  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13113  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13114  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13115  | - | - | - | - | - | + | + | - | + | - | - | - | + | - | - | - | -  
    a13116  | - | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | - | + | + | - | - | -  
    a13117  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13118  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13119  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13120  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | + | - | - | - | -  
    a13121  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | + | - | - | - | -  
    a13122  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | + | + | + | - | - | + | +  
    a13123  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13124  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | + | - | - | - | -  
    a13125  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13126  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13127  | - | - | - | - | - | + | - | - | - | + | - | + | - | - | - | - | -  
    a13128  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13129  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | + | - | - | - | -  
    a13130  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13131  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13132  | - | - | - | - | - | + | + | - | + | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13133  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13134  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13135  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13136  | - | - | - | - | - | + | - | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13137  | - | - | - | - | - | + | - | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13138  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13139  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | + | + | - | - | - | - | - | -  
    a13140  | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | - | - | - | -  
    a13141  | - | - | - | - | - | + | + | - | + | + | - | - | + | - | - | - | -  
    a1399   | - | - | - | - | - | + | + | - | + | - | - | - | - | - | - | - | -  
 
        Zu Testabkürzungen (BZA, APP,LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3, wobei „bGA“ PNPG 
        entspricht. 
        Der fettgedruckt zu erkennende Stamm a 13122 entspricht dem M.chelonaeI-Isolat BN 2272 (Abb. 
        3.2). 
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      Fortsetzung der Tabelle 3.2: 
 
 
            |SUC|INU|LAC|RIB|XYL|TAG|TUR|URE|ODC|ADH 
    Stämme 
    ------------------------------------------------ 
    a13100  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13101  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13102  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13103  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | -  
    a13104  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13105  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13106  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13107  | + | + | - | + | + | - | - | - | - | -  
    a13108  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13109  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13110  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13111  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13112  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | -  
    a13113  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | -  
    a13114  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | -  
    a13115  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | -  
    a13116  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | -  
    a13117  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13118  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | -  
    a13119  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13120  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | -  
    a13121  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | -  
    a13122  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13123  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13124  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13125  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13126  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13127  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13128  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | -  
    a13129  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13130  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | -  
    a13131  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13132  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13133  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13134  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13135  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13136  | - | - | - | + | + | - | - | - | - | +  
    a13137  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13138  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13139  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13140  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13141  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a1399   | - | - | - | + | + | - | - | - | - | -  
 
        Zu Testabkürzungen (BZA, APP,LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3, wobei „bGA“ PNPG 
        entspricht. 
        Der fettgedruckt zu erkennende Stamm a 13122 entspricht dem M.chelonaeI-Isolat BN 2272 (Abb. 
        3.2). 
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      Tabelle 3.3: Aufstellung der positiven und negativen Testergebnisse 
 von Taxon 638: M.chitae (Anzahl der Stämme: 5) 
 
 
            |BZA|APP|LEU|PYR|DAL|ASP|GLY|PRO|LAL|GLP|LYS|TYR|HPR|GLT|ARG|aGL|bGL 
    Stämme 
    ---------------------------------------------------------------------------- 
    a13154  | - | + | + | - | - | - | + | - | - | - | + | + | - | + | + | - | -  
    a13155  | - | + | + | - | - | - | + | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13156  | + | + | + | - | - | - | + | - | + | - | + | + | - | + | + | - | -  
    a13157  | + | + | + | - | + | - | + | - | + | - | + | + | - | + | + | - | -  
    a13158  | + | + | + | - | + | - | + | - | - | - | + | + | - | + | + | - | -  
 
            |aGA|bGA|aCH|CHI|PGU|aMN|bFU|DIP|PNX|LIP|GLU|MAN|TRE|MAT|SOR|RAF|MAL 
    Stämme 
    ---------------------------------------------------------------------------- 
    a13154  | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | -  
    a13155  | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | -  
    a13156  | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | -  
    a13157  | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | + | - | - | + | - | - | -  
    a13158  | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | + | - | - | + | - | - | -  
 
            |SUC|INU|LAC|RIB|XYL|TAG|TUR|URE|ODC|ADH 
    Stämme 
    ------------------------------------------------ 
    a13154  | - | + | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13155  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13156  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13157  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13158  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
 
 
        Zu Testabkürzungen (BZA, APP,LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3, wobei „bGA“ PNPG 
        entspricht. 
        Die fettgedruckt zu erkennenden Stämme a13154 und a13155 entsprechen den M.chitae-Isolaten 
        SN 2300 und 2301 (Abb. 3.3). 
 
 
 
 
      Tabelle 3.4: Aufstellung der positiven und negativen Testergebnisse 
 von Taxon 643: M.diernhoferiI (Anzahl der Stämme: 8) 
 
 
            |BZA|APP|LEU|PYR|DAL|ASP|GLY|PRO|LAL|GLP|LYS|TYR|HPR|GLT|ARG|aGL|bGL 
    Stämme 
    ---------------------------------------------------------------------------- 
    a13163  | - | + | + | - | - | - | - | - | + | - | + | - | - | - | + | - | +  
    a13164  | + | + | + | - | + | - | + | - | + | - | + | + | + | - | + | - | +  
    a13165  | + | + | + | - | - | - | + | - | + | - | + | - | - | - | + | - | +  
    a13166  | + | + | + | + | + | - | + | - | + | - | + | + | + | + | + | - | +  
    a13167  | + | + | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | - | +  
    a13168  | + | + | + | - | + | - | + | - | + | - | + | + | + | - | + | - | +  
    a13169  | + | + | + | + | + | - | + | + | + | - | + | - | + | - | + | - | +  
    a13170  | + | + | + | + | + | - | + | + | + | - | + | + | + | + | + | - | +  
 
 
        Zu Testabkürzungen (BZA, APP,LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3, wobei „bGA“ PNPG 
        entspricht. 
        Die fettgedruckt zu erkennenden Stämme a13166 und a13167 entsprechen den M.diernhoferiI- 
        Isolaten SN 1413 und 1418 (Abb. 3.4). 
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       Fortsetzung von Tabelle 3.4: 
 
 
            |aGA|bGA|aCH|CHI|PGU|aMN|bFU|DIP|PNX|LIP|GLU|MAN|TRE|MAT|SOR|RAF|MAL 
    Stämme 
    ---------------------------------------------------------------------------- 
    a13163  | - | - | - | - | - | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13164  | - | - | - | - | - | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13165  | - | - | - | - | - | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13166  | - | - | - | - | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | -  
    a13167  | - | - | - | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13168  | - | - | - | - | - | - | - | - | - | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13169  | - | - | - | - | - | - | - | - | + | + | - | - | - | - | - | - | -  
    a13170  | - | - | - | - | - | - | - | - | - | + | - | + | - | - | - | - | -  
 
            |SUC|INU|LAC|RIB|XYL|TAG|TUR|URE|ODC|ADH 
    Stämme 
    ------------------------------------------------ 
    a13163  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13164  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13165  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | +  
    a13166  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13167  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13168  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13169  | - | - | - | + | + | - | - | + | - | -  
    a13170  | - | + | - | + | + | - | - | + | - | -  
 
 
        Zu Testabkürzungen (BZA, APP,LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3, wobei „bGA“ PNPG 
        entspricht. 
        Die fettgedruckt zu erkennenden Stämme a13166 und a13167 entsprechen den M.diernhoferiI 
        Isolaten SN 1413 und 1418 (Abb. 3.4). 
 
 
Im Folgenden werden die Testergebnisse aller schnell wachsenden (Tabelle 3.5) und langsam 
wachsenden Taxa (Tabelle 3.6), von denen mindestens zwei Stämme getestet wurden, in Form 
von Prozentwerttabellen zusammengefasst. Dabei ist es wichtig, auch die jeweilige 
Stammanzahl zu betrachten, deren Zahlenwerte >8 in den Tabellen fettgedruckt 
hervorgehoben sind.  
 
Auf den ersten Blick fällt - ähnlich wie bei der visuellen Auswertung - auf, daß mit der ersten 
Reaktionsgruppe (1.- 15.) weitaus mehr positive Resultate erzielt wurden als mit den 
restlichen Testsubstraten. Einige Tests dieser Gruppe heben sich besonders von den anderen 
ab, da sie entweder fast nur positive (3.LEU, 7.GLY, 11.LYS, 15.ARG) oder fast nur negative 
Ergebnisse produzierten (10.GLYP, z. T. 6.ASP). Allerdings bleibt zu erwähnen, daß mit 
Hilfe des Tests 7.GLY die fünf Stämme von M.fallax (5 Stämme) mit einem Wert von 0 % 
und mittels 6.ASP die drei M.gilvum-Stämme mit einem Wert von 100 % von anderen 
Spezies zu differenzieren waren (Tabelle 3.5). Auch 12.TYR war in der Lage, die langsam 
wachsenden Spezies (Tabelle 3.6) M.nonchromogenicum und M.terrae und die schnell 
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wachsende Spezies M.gilvum (Tabelle 3.5) mit jeweils 3 Stämmen und einem Ergebnis von 
0 % von anderen Spezies mit überwiegend positiven Reaktionen zu unterscheiden. 
 
In der zweiten Testgruppe (16.-27.) finden sich ebenfalls einige 
Differenzierungsmöglichkeiten. Am reaktionsfreudigsten scheint hier der Test 27.LIPC und 
außerdem 16.a-GLU und 17.b-GLU zu sein. LIPC zeigt zum Teil Werte von 100 % 
(M.diernhoferiI und M.phlei, ferner M.gilvum) und 0 % (M.abscessus und M.flavescens), 
bietet aber auch viele Zwischenwerte von 14 bis 67 %. Ähnliches gilt, wenn auch mit 
geringeren Prozentwerten, für die Test 16.a-GLU und 17.b-GLU. Interessant ist in dieser 
Reaktionsgruppe, daß die fünf M.chitae-Stämme als einzige zu 100 % bei PGUR positiv 
reagieren (vgl. 3.2.1) und drei Untergruppen der Spezies M.fortuitum mit jeweils von 2 bis zu 
14 Stämmen sowie M.smegmatis zu 100 % bei 26.PNPX positive Ergebnisse liefern. Drei der 
M.chelonae-Taxa (M.chelonae 0, I und II) werden zudem mit Hilfe des Tests 23.a-MAN mit 
100 % positiven Ergebnissen von zahlreichen anderen Taxa mit negativen Reaktionen 
unterschieden. 
 
Die dritte Reaktionsgruppe (28.-41.) weist bis auf RIB und XYL so gut wie keine Reaktionen 
auf, wobei auch bei diesen beiden Tests meist keine eindeutigen Ergebnisse mit 
Prozentwerten in der Nähe von 0 oder 100 vorhanden sind, sondern die Prozentwerte weit 
streuen. 
 
Der Ureasetest in der vierten Gruppe von Testsubstraten (42.- 44.) zeigt einige interessante 
Werte, da diese häufig bei 100 oder 0 % und seltener im mittleren Bereich (25 %- 83 %) 
liegen. Beim Nitratreduktionstest (45.NIT) reagierten in dieser Versuchsreihe bis auf alle drei 
M.terraeI-Stämme) und einem M.kansasiiV-Stamm keine der langsam wachsenden 
Mykobakterien positiv (Tabelle 3.6), während bei den schnell wachsenden Spezies durchaus 
differenzierte Ergebnisse mit 0 % und 100 % zustande kamen (Tabelle 3.5). 
 
Vergleicht man grob die schnell mit den langsam wachsenden Spezies, fällt auf, daß letztere 
insgesamt etwas träger reagieren, das heißt weniger positive Ergebnisse liefern. Dies wird 
beispielsweise deutlich am Test 2.APPA, der in Tabelle 3.5 der schnell wachsenden Stämme 
erkennbar höhere Prozentzahlen liefert als bei den langsam wachsenden in Tabelle 3.6. 
Allerdings gibt es auch Tests wie Nr. 27.LIPC, die keinen solchen Unterschied zeigen. 
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Tabelle 3.5: Prozentwerttabelle schnell wachsender Spezies von Taxa mit mindestens 
zwei Stämmen 
 
Taxon 
 
610 
absc 
600 
ch0 
635 
chI 
636 
chII 
637 
chIII 
638 
chit 
643 
dieI 
645 
duv 
646 
fall 
648 
flav 
602 
for0 
649 
forI 
650 
forII 
651 
foIII 
655 
gilv 
 
Test 
Nr. 
Zahl der 
Stämme 
6 7 43 8 4 5 8 5 5 6 2 14 5 2 3 
1. BZAR 0 0 0 0 0 60 88 60 0 33 50 14 20 0 0 
2. APPA 17 71 51 100 25 100 100 60 80 100 100 100 100 50 100 
3. LEU 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 
4. PYR 83 43 63 50 100 0 50 0 0 0 0 14 0 0 0 
5. DALA 100 71 72 38 100 40 75 80 0 67 100 100 100 100 67 
6. ASP 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 100 
7. GLY 100 86 98 100 100 100 88 100 0 100 100 100 100 100 100 
8. PROL 100 29 86 0 100 0 38 100 0 50 50 100 100 100 33 
9. L-ALA 67 29 30 13 75 40 100 20 0 33 50 100 80 100 33 
10. GLYP 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
11. LYS 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 
12. TYR 100 100 100 100 100 100 63 80 20 50 50 86 100 100 0 
13. HPR 33 29 58 0 75 0 75 100 0 50 50 100 100 100 0 
14. GLYT 50 57 53 50 75 80 38 40 0 33 0 21 20 0 0 
15. ARG 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 
16. a-GLU 17 29 28 63 25 0 0 80 0 0 0 0 20 0 67 
17. b-GLU 0 14 12 0 0 0 100 80 0 0 100 100 100 100 0 
18. a-GAL 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 7 0 0 0 
19. PNPG 0 14 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
20. a-CHI 0 0 0 0 0 0 0 20 0 0 0 0 0 0 0 
21. CHIT 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
22. PGUR 0 0 0 0 0 100 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
23. a-MAN 83 100 100 100 50 0 0 0 80 0 0 0 20 0 0 
24. b-FUC 83 29 81 13 50 0 0 0 0 0 0 57 60 50 0 
25. DIP 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
26. PNPX 0 0 9 0 0 0 25 40 0 33 50 100 100 100 0 
27. LIPC 0 14 30 13 0 0 100 100 0 0 0 7 20 0 100 
28. GLU 0 0 5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
29. MAN 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
30. TRE 0 0 5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
31. MAT 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
32. SOR 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
33. RAF 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
34. MAL 0 0 2 13 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
35. SUC 0 0 0 0 0 0 0 0 0 17 0 0 0 0 0 
36. INU 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
37. LAC 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
38. RIB 33 86 79 100 50 0 63 40 100 83 100 57 40 50 100 
39. XYL 0 14 30 50 25 0 25 0 60 50 0 29 20 0 33 
40. TAG 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
41. TUR 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
42. URE 100 14 37 25 100 100 100 100 0 83 100 100 60 100 100 
43. ODC 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
44. ADH 100 43 63 25 100 0 25 0 0 0 0 0 0 0 0 
45. NIT 0 0 0 0 0 100 88 100 40 0 100 100 80 100 100 
Zu Testabkürzungen (BZAR, APPA,LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3. 
Die Zahlen bezeichnen den prozentualen Anteil der posititven Testergebnisse. 
Fettgedruckt hervorgehoben sind Stammanzahlen der Taxa von >8 sowie außerdem interessante 
Prozentzahlen. 
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Fortsetzung von Tabelle 3.5: 
 
Taxon 
 
681 
kom 
689 
muI 
690 
muII 
692 
neo 
755 
par0 
697 
perI 
698 
perII 
699 
phle 
756 
rhc0 
704 
rhcI 
709 
smI 
758 
sph0 
719 
ther 
724 
vacc 
 
Test 
Nr. 
Zahl der 
Stämme 
4 38 5 3 4 30 7 11 6 3 16 4 2 11 
1. BZAR 0 58 0 100 100 7 0 100 67 100 75 0 0 82 
2. APPA 100 97 60 100 75 87 100 100 100 100 100 75 100 100 
3. LEU 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 
4. PYR 0 0 0 0 25 3 0 0 17 0 0 0 0 0 
5. DALA 100 24 80 33 100 83 100 64 33 0 100 100 100 82 
6. ASP 0 0 0 0 75 0 0 0 0 0 0 0 0 64 
7. GLY 100 100 100 100 100 93 100 100 100 100 100 100 100 100 
8. PROL 100 100 20 33 100 57 43 82 100 100 100 100 0 36 
9. L-ALA 100 100 20 67 100 40 0 73 100 67 100 100 0 73 
10. GLYP 75 0 0 33 0 0 0 36 17 0 31 0 0 0 
11. LYS 100 97 100 100 100 100 100 100 100 100 94 100 100 100 
12. TYR 100 95 60 100 100 63 43 91 100 100 94 100 50 82 
13. HPR 100 100 20 33 100 53 43 36 83 33 100 100 100 55 
14. GLYT 0 16 20 0 25 43 0 0 50 0 44 0 0 18 
15. ARG 100 97 100 100 100 100 100 100 100 100 94 100 100 100 
16. a-GLU 25 21 0 0 75 17 0 0 67 67 13 50 0 82 
17. b-GLU 100 24 40 0 75 97 100 0 83 0 63 25 0 45 
18. a-GAL 0 8 0 0 25 7 0 0 0 0 13 25 0 0 
19. PNPG 0 8 0 0 25 7 0 0 0 0 6 0 0 0 
20. a-CHI 25 13 0 0 25 3 0 0 0 0 19 25 0 0 
21. CHIT 0 0 0 0 25 3 0 0 0 0 19 0 0 0 
22. PGUR 0 8 0 0 25 3 0 0 0 0 6 25 0 0 
23. a-MAN 0 11 0 0 25 7 0 0 0 0 0 25 0 0 
24. b-FUC 0 26 80 33 25 13 0 9 33 0 50 0 0 18 
25. DIP 0 8 0 0 25 3 0 0 50 67 6 25 0 9 
26. PNPX 25 13 0 0 25 50 0 0 50 0 100 50 0 9 
27. LIPC 100 92 100 100 100 7 14 100 50 100 31 100 0 100 
28. GLU 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 0 0 0 
29. MAN 0 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
30. TRE 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 0 0 0 
31. MAT 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 
32. SOR 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 0 0 0 
33. RAF 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
34. MAL 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
35. SUC 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
36. INU 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 0 0 0 
37. LAC 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 0 0 0 
38. RIB 50 71 40 67 0 43 43 100 33 100 31 0 0 73 
39. XYL 0 8 0 33 0 13 0 36 0 0 13 0 0 0 
40. TAG 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 0 0 0 
41. TUR 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
42. URE 100 47 20 100 100 67 100 100 50 0 100 100 100 100 
43. ODC 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 25 0 0 
44. ADH 25 11 0 0 0 0 0 9 0 0 0 75 0 27 
45. NIT 0 42 60 100 50 73 100 100 67 100 100 0 0 82 
Zu Testabkürzungen (BZAR, APPA,LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3. 
Die Zahlen bezeichnen den prozentualen Anteil der posititven Testergebnisse. 
Fettgedruckt hervorgehoben sind Stammanzahlen der Taxa von >8 sowie außerdem interessante 
Prozentzahlen. 
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Tabelle 3.6: Prozentwerttabelle langsam wachsender Spezies von Taxa mit mindestens 
zwei Stämmen 
 
Taxon 
 
627 
ai I 
628 
ai II 
654 
gas 
659 
g IV 
663 
gVIII 
665 
g X 
666 
g XI 
678 
kIII 
680 
k V 
686 
mar 
693 
nchr 
705 
scr 
711 
szu 
713 
terrI 
726 
xe 
 
Test 
Nr. 
Zahl der 
Stämme 
24 9 3 3 
 
9 3 3 2 15 5 3 5 4 3 3 
1. BZAR 96 89 67 100 33 33 67 100 40 40 0 100 50 0 0 
2. APPA 46 11 33 0 0 0 0 50 60 20 100 0 25 100 67 
3. LEU 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 
4. PYR 54 67 0 100 11 100 100 0 0 80 0 20 0 0 0 
5. DALA 83 89 0 100 89 100 67 100 0 0 0 80 25 67 67 
6. ASP 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
7. GLY 100 100 100 100 100 100 100 100 93 100 100 100 100 100 100 
8. PROL 100 78 0 100 11 0 0 100 0 0 33 20 0 33 67 
9. L-ALA 42 11 33 0 22 33 33 0 13 80 33 0 100 0 67 
10. GLYP 0 0 0 0 11 0 0 0 0 0 33 0 0 67 0 
11. LYS 100 100 100 100 100 100 67 100 87 100 100 100 75 100 100 
12. TYR 96 33 100 100 100 100 100 100 93 100 0 80 100 0 67 
13. HPR 54 78 33 100 100 100 67 100 13 40 33 0 75 67 67 
14. GLYT 25 11 33 100 67 0 0 50 13 0 0 40 100 0 0 
15. ARG 100 89 67 100 67 100 67 100 87 80 100 100 50 67 100 
16. a-GLU 25 11 0 0 0 0 0 50 0 0 0 20 0 0 0 
17. b-GLU 4 22 0 33 0 0 0 100 0 20 100 0 0 0 67 
18. a-GAL 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 20 0 0 0 
19. PNPG 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 67 0 0 0 0 
20. a-CHI 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 33 
21. CHIT 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
22. PGUR 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
23. a-MAN 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
24. b-FUC 4 0 0 0 0 0 0 0 0 20 100 0 0 33 33 
25. DIP 4 0 0 0 0 0 0 0 0 0 67 0 0 0 33 
26. PNPX 0 44 0 0 0 0 0 0 0 40 0 20 0 0 33 
27. LIPC 13 22 67 100 100 100 100 50 33 0 100 40 100 67 33 
28. GLU 0 0 0 0 11 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
29. MAN 0 0 0 0 11 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
30. TRE 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
31. MAT 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
32. SOR 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
33. RAF 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
34. MAL 0 0 0 0 11 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
35. SUC 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
36. INU 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
37. LAC 0 0 0 0 11 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
38. RIB 58 44 67 0 56 0 33 100 53 0 67 40 0 67 100 
39. XYL 0 11 33 0 11 0 0 0 7 0 0 0 0 0 33 
40. TAG 0 0 0 0 11 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
41. TUR 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
42. URE 4 0 67 0 89 0 0 100 100 60 0 100 100 0 0 
43. ODC 4 0 0 0 0 0 0 0 0 20 0 0 0 0 0 
44. ADH 8 0 0 0 0 0 0 0 0 60 33 0 0 0 0 
45. NIT 0 0 0 0 0 0 0 0 7 0 0 0 0 100 0 
Zu Testabkürzungen (BZAR, APPA,LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3. 
Die Zahlen bezeichnen den prozentualen Anteil der posititven Testergebnisse. 
Fettgedruckt hervorgehoben sind Stammanzahlen der Taxa von >8 sowie außerdem interessante 
Prozentzahlen. 
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Insgesamt läßt sich zu den Tests des RPO-Mikrotitrationssystems anhand dieser Tabellen 
sagen, daß bei der Untersuchung von Mykobakterien viele der ermittelten Prozentwerte im 
Bereich von 10 bis 90 %, zu einem großen Teil sogar zwischen 20 und 80 % liegen, wie dies 
beispielsweise am Test 13.HPR deutlich wird. Nur wenige Tests - und diese auch nur 
teilweise - erlauben eine Unterscheidung von Taxa auf dem Level von 100 % bzw. 0 % oder 
auch ³ 90 % bzw. £ 10 %. 
 
Bezüglich der Gruppe der Zucker-Fermentationen (28.- 41.) bleibt zu erwähnen, daß sie sich 
bei der Differenzierung der Teststämme aufgrund äußerst sporadischer positiver Reaktionen 
als unbrauchbar erwies. Sie wurde aus diesem Grund bei den weitergehenden statistischen 
Berechnungen bis auf die Aufstellung nach dem Computerprogramm „CHARSEP“ (Kapitel 
3.2.3) nicht näher betrachtet. 
 
 
3.2.3 Abschätzung der Trennfähigkeit der einzelnen Tests 
 
Das Computerprogramm „CHARSEP“ kann mit Hilfe der Berechnung verschiedener Indices 
zur Abschätzung der Trennfähigkeit der verwendeten Tests beitragen (Sneath 1979a). Tabelle 
3.7 gibt einen kurzen Überblick über die Indices und die Beurteilung ihrer Werte. 
 
In Kapitel 2.1.3.2.2 wurde bereits die Berechnung der beiden Werte Q0 und Q1 erläutert, die 
für jeden Test in den Tabellen 3.8 und 3.9 aufgeführt sind. Diese beiden Zahlenwerte sagen 
bereits etwas über die Einsetzbarkeit der Tests aus. Q0 bezeichnet die Zahl der Taxa mit 
einem negativen, Q1 diejenige mit einem positiven Testergebnis. Ist der Wert von Q0 eines 
Tests sehr hoch und strebt der Wert von Q1 eines Tests gleichzeitig gegen null, reagiert der 
Test quasi immer negativ. Im umgekehrten Fall sind die Ergebnisse des Tests fast immer 
positiv, so daß in beiden Fällen der Test eventuell nicht zu gebrauchen ist. Interessant ist hier 
zu untersuchen, ob die wenigen Taxa, die anders reagieren, zur Differenzierung gegenüber 
anderen beitragen können. Gleichen sich zahlenmäßig die beiden Werte Q0 und Q1 einander 
an, können mit Hilfe dieses Tests zwei annähernd gleich große Gruppen von Bakterien 
unterschieden werden: eine Gruppe mit einem positiven, die andere mit einem negativen 
Testergebnis. 
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Tabelle 3.7: Bezeichnungen der Indices nach dem Computerprogramm „CHARSEP“ 
mit Angaben zu deren Beurteilung 
 
Abkürzung Bezeichnung Erwünschter Wert 
Q0 Zahl der Taxa mit negativem 
Testergebnisng 
Q1 Zahl der Taxa mit positivem Testergebnis 
Möglichst hoch, wobei eher ausgeglichene 
Werte von Q0 und Q1 erwünscht sind 
Gyll.C(i) Gyllenbergs Summe von C(i) Von q/2 bis q, möglichst hoch 
Gyll.R(i) = 
Q0 x Q1 x Gyll.C(i) 
Gyllenbergs Rangmaß R(i) Von 0 bis q³/4, möglichst hoch 
HNQ Niemeläs Trennungsindex Von 0 bis q, möglichst hoch 
Str. Pot Stammpotential 
4*Varianz Vierfache Varianz 
VSP = 
Str. Pot x 4*Varianz 
Mittlere Varianz der Taxa 
(Stammpotential x Vierfache Varianz) 
 
VSP (unabhängig von Level F): 
Von 0 bis 1, möglichst hoch (wenn Quotient 
Q0/Q1 nahe 1 ist), mindestens 0,25 
Konsistenz Konsistenz innerhalb der Taxa 
CSP = 
Str. Pot x Konsistenz 
Index CSP 
(Stammpotential x Konsistenz) 
CSP (unabhängig von Level F): 
Von 0 bis 1, möglichst hoch (> 0,5) 
„q“ = Summe aller untersuchten Taxa, in diesem Fall: q = 133 
Level F („cutoff level F“) = Prozentwert (hier 90 %), ab dem für jedes Taxon und für jeden Test ein 
positives Testergebnis ( => Q1) berechnet wurde (vgl. Kapitel 2.1.3.2.2). 
 
 
Die übrigen errechneten Indices leiten sich größtenteils von Q0 und Q1 oder deren Quotienten 
ab (siehe Tabelle 3.7). Während die Gyllenbergs Summe von C(i) („Gyllenberg’s Sum of 
C(i)“) durch die absolut gesehenen hohen Werte von Q0 oder Q1 beeinflußt wird, steigt der 
Wert von Gyllenbergs Rangmaß R(i) („Gyllenberg’s rank measure R(i)“) vor allem bei 
ausgeglichenen hohen Werten von Q0 und Q1. Ähnliches gilt für Niemeläs Trennungsindex 
(„Niemelä’s separation index“ HNQ). Die Indices Stammpotential („Strain potential“), 
Vierfache Varianz („4 times the variance“) und Konsistenz („Consistency“) dienen vor allem 
der Berechnung von VSP und CSP, die wiederum ebenfalls abhängig von Q0 und Q1, jedoch 
unabhängig von dem Level F (siehe Kapitel 2.1.3.2.2) sind. Der Index VSP sagt etwas über 
die Varianz verschiedener Taxa aus, das heißt, ob ein Test sowohl viele negative als auch 
positive Ergebnisse liefert (Q0/Q1 möglichst 1), während sich der Index CSP eher zur 
Bestimmung von Ähnlichkeiten verschiedener Taxa eignet. Beide beurteilen die 
Trennfähigkeit des jeweiligen Tests.  (Sneath 1979a) 
 
Betrachtet man unter diesen Gesichtspunkten die Tabellen 3.8 und 3.9, ist bereits an den 
Werten von Q0 und Q1 zu sehen, daß bei den Tests der Kohlenhydratfermentation 
überwiegend negative Ergebnisse vorkamen (vgl. 3.2.2), so daß die relativ hohen Werte von 
Gyll C(i) hier kaum Aussagekraft besitzen. Von den besser beurteilenden Indices Gyll.R(i) 
 75
und HNQ sind in Tabelle 3.8 die relativ gesehen höchsten Werte unter allen Testergebnissen 
fettgedruckt zu sehen. Diese hohen Werte spiegeln sich in ähnlicher Weise bei den 
Berechnungen von VSP und CSP wider. So ergibt sich im einzelnen für die Tests BZA, DAL, 
PRO, LAL, TYR, HPR, bGL, bFU, PNX und LIP ein hoher Trennwert, bei den Indices VSP 
und CSP zusätzlich für die Tests aGL und URE ein hoher Trennwert. Nimmt man die untere 
Grenze des gewünschten Wertes vom Index VSP noch hinzu (25 %), gewinnen außerdem die 
Tests APP, GLT, aMN der Tabelle 3.8 und XYL der Tabelle 3.9 (unterstrichene Werte) an 
Bedeutung. 
 
Wie schon in Kapitel 3.2.2 erwähnt, gab es auch bei den ersten beiden Reaktionsgruppen 
(Tabellen 3.8) Tests, die, erkennbar an den Zahlen für Q0 und Q1, entweder hauptsächlich 
positiv (LEU, GLY, LYS, ARG) oder negativ reagierten (ASP, GLP, aGA, bGA, aCH, CHI, 
PGU) und sich somit bis auf mögliche Ausnahmefälle weniger zur Differenzierung der 
Mykobakterien eignen. Zu Testabkürzungen siehe Kapitel 2.1.3, wobei „bGA“ PNPG 
entspricht. 
 
Gemessen an der Gesamtmenge der Taxa (q = 133) sind selbst die höchsten errechneten Werte 
für Gyll.R(i) und HNQ relativ gering. Die hier durchgeführten Tests waren zwar in der Lage, 
jeweils eine Gruppe von Mykobakterien mit positiver und eine mit negativer Testausprägung 
zu unterscheiden, jedoch reichen die Beträge von Gyll.R(i) und HNQ nicht an die 
erwünschten Höchstwerte von q³/4 bzw. q heran. Tabelle 3.9 ist bis auf die Ergebnisse der 
Urease-Reaktion zu vernachlässigen, weshalb deren Resultate von den weiteren 
Berechnungen aus Gründen der Praktikabilität komplett ausgeschlossen wurden. 
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Tabelle 3.8: Indices nach „CHARSEP“ für die erste und zweite Reaktionsgruppe des RPO-Testsystems 
 
             Indices       _ ____ 
Abk. TESTNAME                  Q0  Q1   Gyll.C(i)  Gyll.R(i)     HNQ      Str. Pot  4*Varianz  Konsistenz    VSP        CSP  _    
BZA  Na-Ben-DL-Arg-b-NA         56  38  112.39000  239165.92  60.940186  0.9800280  0.8021139  0.8220859  0.7860941  0.8056672 
APP  H-Ala-Phe-Pro-b-NA         19  80  114.79000  174480.80  46.121196  0.7232022  0.5890171  0.8658148  0.4259785  0.6261592 
LEU  L-Leu-b-NA                  1 119  120.96999  14395.430  4.7874917  0.0337597  0.0327977  0.9990380  0.0011072  0.0337272 
PYR  L-Pyrglut-b-NA             92  12  116.47000  128582.87  35.086086  0.5310580  0.4326150  0.9015570  0.2297436  0.4787790 
DAL  H-D-Ala-b-NA               31  64  114.11000  226394.23  57.554635  0.8873038  0.7263484  0.8390446  0.6444917  0.7444875 
ASP  H-Asp-b-NA                110   7  120.23999  92584.800  24.627150  0.2623887  0.2441209  0.9817322  0.0640545  0.2575954 
GLY  H-Gly-b-NA                  8 106  120.40999  102107.67  27.033800  0.2638076  0.2463762  0.9825685  0.0649959  0.2592090 
PRO  L-Prol-b-NA                38  61  113.90000  264020.20  63.426959  0.9688375  0.8186557  0.8498181  0.7931443  0.8233357 
LAL  L-Ala-p-NA                 48  43  111.98000  231126.72  60.456493  0.9946141  0.7956786  0.8010644  0.7913931  0.7967500 
GLP  H-Gly-Pro-b-NA            100  11  118.64000  130504.00  33.790623  0.4143323  0.3584910  0.9441586  0.1485344  0.3911954 
LYS  H-Lys-b-NA                  2 113  120.14000  27151.639  8.7879833  0.0923107  0.0703735  0.9780628  0.0064962  0.0902857 
TYR  H-Tyr-b-NA                 25  73  114.96999  209820.25  53.266631  0.7828902  0.6534257  0.8705355  0.5115606  0.6815337 
HPR  Hydroxy-L-Prol-b-NA        33  59  111.29999  216701.10  57.596991  0.9507966  0.7483173  0.7975206  0.7114976  0.7582800 
GLT  H-Gly-Trp-b-NA             76  15  111.56999  127189.79  38.543092  0.6761355  0.4800793  0.8039438  0.3245987  0.5435749 
ARG  H-Arg-b-NA                  4 105  118.37999  49719.600  15.531693  0.2068699  0.1471542  0.9402842  0.0304417  0.1945165 
aGL  pNP-a-D-glucopyranosid     63  27  111.99999  190512.00  52.585784  0.8802039  0.6882502  0.8080462  0.6058005  0.7112455 
bGL  pNP-b-D-glucopyranosid     50  45  113.15000  254587.50  63.213358  0.9973575  0.8263657  0.8290082  0.8241821  0.8268176 
aGA  pNP-a-D-galactopyranosid  101   3  117.61999  35638.860  12.112333  0.2145060  0.1333357  0.9188297  0.0286013  0.1970944 
bGA  pNP-b-D-galactopyranosid  100   5  117.56999  58785.000  18.385681  0.2649417  0.1862541  0.9213123  0.0493465  0.2440941 
aCH  pNP-Ac-a-D-glucosaminid    94   8  116.40000  87532.800  26.113684  0.3861730  0.2777896  0.8916165  0.1072748  0.3443182 
CHI  pNP-Ac-b-D-glucosaminid   106   6  119.64999  76097.400  21.595566  0.2282159  0.1925762  0.9643603  0.0439489  0.2200824 
PGU  pNP-b-D-glucuronid        105   3  118.27000  37255.049  12.226639  0.1804513  0.1155290  0.9350776  0.0208473  0.1687360 
aMN  pNP-a-D-mannopyranosid     85  13  115.25000  127351.25  36.220320  0.5863703  0.4569322  0.8705619  0.2679315  0.5104716 
bFU  pNP-b-D-fucopyranosid      59  31  112.46000  205689.34  55.526587  0.9275900  0.7396231  0.8120330  0.6860670  0.7532338 
DIP  Deoxythymidin-5-pNP-ph.    89   9  116.43000  93260.430  28.084428  0.4281640  0.3165905  0.8884264  0.1355526  0.3803922 
PNX  pNP-b-D-xylopyranoside     63  33  113.45000  235862.55  59.315623  0.9211365  0.7550373  0.8339008  0.6954924  0.7681364 
LIP  pNP-phosphoryl-cholin      28  67  112.06000  210224.55  55.188381  0.8815730  0.7049316  0.8233586  0.6214487  0.7258507 
Zu genaueren Erläuterungen der Testabkürzungen (BZA, APP,LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3, wobei „bGA“ PNPG entspricht. 
Zu den Abkürzungen der Wahrscheinlichkeiten (Q0, Q1, Gyll.C(i) etc.) siehe Tabelle 3.7. 
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Tabelle 3.9:  Indices nach „CHARSEP“ für die dritte und vierte Reaktionsgruppe des RPO-Testsystems 
 
             Indices      _  ____ 
Abk. TESTNAME                  Q0  Q1   Gyll.C(i)  Gyll.R(i)     HNQ      Str. Pot  4*Varianz  Konsistenz    VSP        CSP  _    
GLU  Glucose                    81  13  115.03000  121126.58  35.641444  0.5287915  0.3872807  0.8584892  0.2047907  0.4539618 
MAN  Mannose                    88   8  115.48000  81297.920  25.610610  0.3970028  0.2689896  0.8719867  0.1067896  0.3461812 
TRE  Trehalose                  88  10  115.84999  101947.99  30.270479  0.4381196  0.3203246  0.8822049  0.1403405  0.3865113 
MAT  Mannit                    109   3  119.62000  39115.740  12.336749  0.1395521  0.1072281  0.9676760  0.0149639  0.1350412 
SOR  Sorbit                    117   0  120.74000  0.0        0.0        0.0085765  0.0008476  0.9922710  0.0000072  0.0085102 
RAF  Raffinose                 112   0  119.49000  0.0        0.0        0.0492944  0.0155985  0.9663041  0.0007689  0.0476334 
MAL  Maltose                   103   2  118.88000  24489.279  8.6052040  0.1315608  0.0789658  0.9474049  0.0103888  0.1246414 
SUC  Saccharose                103   2  118.69000  24450.140  8.6052040  0.1374042  0.0777447  0.9403404  0.0106824  0.1292067 
INU  Inulin                    103   5  119.10000  61336.500  18.529258  0.2150918  0.1661794  0.9510876  0.0357438  0.2045712 
LAC  Lactose                   104   2  118.34999  24616.800  8.6242522  0.1478116  0.0805686  0.9327570  0.0119089  0.1378723 
RIB  Ribose                      2 109  118.86999  25913.659  8.7168633  0.1318688  0.0827812  0.9509123  0.0109162  0.1253957 
XYL  D-Xylose                   19  74  113.10999  159032.65  44.805088  0.7588459  0.5903533  0.8315074  0.4479872  0.6309860 
TAG  Tagatose                  117   1  120.84999  14139.450  4.7706846  0.0376552  0.0331295  0.9954743  0.0012475  0.0374848 
TUR  Turanose                  120   0  120.96999  0.0        0.0        0.0009914  0.0000295  0.9990380  < 1.0*E-8  0.0009905 
URE  Harnstoff                  28  77  116.47000  251109.32  58.457865  0.8345325  0.7360763  0.9015438  0.6142797  0.7523676 
ODC  Ornithindecarboxylase     114   1  120.36999  13722.179  4.7449321  0.0531584  0.0361369  0.9829785  0.0019209  0.0522535 
ADH  Arginindihydrolase         90  13  116.17000  135918.89  36.909394  0.5337706  0.4279160  0.8941454  0.2284090  0.4772685 
 
Zu genaueren Erläuterungen der Testabkürzungen (BZA, APP,LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3, wobei „bGA“ PNPG entspricht. 
Zu den Abkürzungen der Wahrscheinlichkeiten (Q0, Q1, Gyll.C(i) etc.) siehe Tabelle 3.7. 
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3.2.4 Auswertung der Trennbarkeit verschiedener mykobakterieller Taxa und 
Taxagruppen 
 
Wie bereits in Kapitel 2.1.3.2.3 beschrieben, konnte mit Hilfe des „MATIDEN“-Programmes 
(Sneath 1979b) eine weitere statistische Auswertung, bezogen nunmehr auf 27 Tests (siehe 
Kapitel 3.2.3), erfolgen. 
 
Prozentwerttabellen einzelner Taxa wurden bereits in Kapitel 3.2.2 (Tabellen 3.5 und 3.6) 
dargestellt und sind hier nicht nochmals aufgeführt. Prozentwerttabellen von Taxagruppen 
(vgl. 2.1.3.2.3) sollen hier am Beispiel der beiden großen Gruppen der schnell und der 
langsam wachsenden Mykobakterien und der DC-Gruppen A bis M in Unterkapitel 3.2.4.1 
verdeutlicht werden. 
 
Anhand der Prozentwerttabellen und des Level F („cutoff level F“ siehe 2.1.3.2.2) wurden 
Trennmatrices für alle Taxa bzw. alle Taxagruppen erstellt. Wie in Kapitel 2.1.3.2.3 
beschrieben, bestehen die Trennmatrices im wesentlichen aus Dreiecksmatrices, in denen für 
jedes Taxapaar oder für jedes Paar von Taxagruppen die Anzahl der jeweils trennenden (d.h. 
unterschiedlich ausfallenden) Tests aufgeführt wird. In einer solchen Matrix bezeichnen die 
Zahlen in der ersten Zeile und der linken Spalte die Taxa bzw. Taxagruppen, alle anderen 
Zahlen geben die für das jeweilige Taxapaar unterschiedlich ausfallenden Testergebnisse 
(„Trennungen“) wieder. Beispiele hierzu sind in beiden Unterkapiteln 3.2.4.1 und 3.2.4.2 zu 
finden. Zudem sind im Anhang Dreiecksmatrices aller schnell wachsenden (Tabelle 5) und 
aller langsam wachsenden Taxa (Tabelle 6) aufgeführt. 
 
Die zusätzlich mittels „MATIDEN“ errechneten Indices zur Bestimmung von Ähnlichkeiten 
bzw. Zuordnungen der Taxa sind in Tabelle 3.10 zusammengestellt. Das Programm machte es 
möglich, je nach Gruppenauswahl jedes Taxon mit jedem anderen bzw. auch mit 
zusammengefassten Taxa in Gruppen (z.B. Spezies, die jeweiligen DC-Gruppen, die Gruppe 
der schnell und der langsam wachsenden Mykobakterien) anhand der positiven und negativen 
Testergebnisse zu vergleichen und die nächst ähnlichen, gestaffelt nach Höhe der Willcox-
Wahrscheinlichkeit („willcox probability“), der Reihe nach aufzuführen. Die taxonomische 
Distanz („Taxonomic distance“) beschreibt mit vorzugsweise unter 25 % die jeweilige 
Ähnlichkeit der verglichenen Taxa. Ein weiterer möglichst negativer Wert („Standard error of 
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this distance“) bestimmt die jeweilige Standardabweichung der Distanz zum vergleichenden 
Taxon. Das Gaußsche Integral („Gaussian integral“) bezüglich der Standardabweichung 
bezeichnet die Streubreite der Unterschiede zu anderen Taxa, welche bei verschiedenen 
Spezies, also bei geringer Willcox-Wahrscheinlichkeit, möglichst hoch sein sollte. 
 
 
 
Tabelle 3.10: Bezeichnungen der Indices nach dem Computerprogramm „MATIDEN“ 
mit Angaben zu deren Beurteilung 
 
Bezeichnung Erwünschter Wert 
Willcox-Wahrscheinlichkeit („Willcox probability“) > 0,999 (für beste Identität) 
Taxonomische Distanz („Taxonomic distance“) < 0,25 
Standardabweichung der taxonomischen Distanz = 
mittlere Distanz zu verglichenem Taxon („Standard 
error of this distance“ = „mean distance“) 
Möglichst niedrig, < 2-3 (z.T. negativ) 
bei nächst ähnlichem Taxon; übrige 
Taxa: > 2-3 
Gaußsches Integral bezüglich der Standardabweichung 
(„Gaussian integral corresponding to this standard 
error“) 
Bei negativer Standardabweichung ist 
Wert < 0,5; sonst möglichst > 0,5 
 
 
Geordnet nach absteigenden Willcox-Wahrscheinlichkeiten wurde ergänzend in Tabellen die 
mögliche Zuordnung von Taxa zu Taxa oder zu Gruppen zusammengefaßt. Es gelang damit 
eine übersichtliche Darstellung des mit Hilfe der oben genannten statistischen Mittel 
durchgeführten Vergleichs von Taxa. In beiden Unterkapiteln sind mehrere solcher Tabellen 
dargestellt. 
 
 
3.2.4.1 Trennungen von Taxagruppen 
 
3.2.4.1.1    Unterscheidung von schnell und langsam wachsenden Mykobakterien 
 
Anhand der Trennmatrix 3.1 lassen sich die beiden großen Gruppen der schnell und der 
langsam wachsenden Mykobakterien vergleichen. Hinsichtlich ihrer natürlichen 
Verwandtschaft handelt es sich dabei um zwei eindeutig distinkte Mykobakteriengruppen 
(Böttger 1991). Es zeigt sich, daß auf dem vordefinierten Prozentlevel von 90 % (siehe 
Kapitel 2.1.3.2.2) diese beiden Gruppen durch keinen einzigen Test zu unterscheiden waren. 
Betrachtet man außerdem die anschließend aufgeführte Prozentwerttabelle (Tabelle 3.11), so 
stellt man fest, daß selbst bei Verschieben des Levels auf 70 %, das bedeutet eine 
Unterscheidung durch Werte von ³ 70 % bei der einen und gleichzeitig £ 30 % bei der 
 80
anderen Gruppe, kein Test die Gruppen zu trennen vermochte. So schienen in dieser Testreihe 
keine grundlegenden Unterschiede zwischen den biochemischen Eigenschaften der schnell 
und denen der langsam wachsenden Spezies zu bestehen. 
 
 
 
Trennmatrix 3.1:  Vergleich der zusammengefaßten schnell („10“) und langsam („11“)  
        wachsenden Spezies 
 
 
Taxa- 
Gruppe| 10| 11 
--------------- 
   10 |       
   11 |  0 
 
 
Taxagruppe Bezeichnung Zahl der 
Teststämme 
10 Schnell 
wachsend 
275 
11 Langsam 
wachsend 
110 
 
 
Gesamtanzahl der „0-Ergebnisse“ : 1 ( Anzahl der trennenden Tests = 0) 
Gesamtanzahl der möglichen Trennpaare : 1 
 
 
 
 
Tabelle 3.11: Prozentwerte der zusammengefaßten schnell („10“) und langsam („11“)  
wachsenden Spezies 
 
Biochemischer Test Taxa- 
Gruppe  
BZA|APP|LEU|PYR|DAL|ASP|GLY|PRO|LAL|GLP|LYS|TYR|HPR|GLT|ARG|aGL|bGL|aGA 
 
10 
11 
 
 34| 84|100| 18| 71|  5| 96| 72| 60|  5| 99| 83| 66| 32| 99| 21| 42|  3 
 59| 40|100| 34| 56|  0| 95| 45| 28|  8| 95| 79| 55| 25| 87|  8| 11|  1 
 
Biochemischer Test Taxa- 
Gruppe  
bGA|aCH|CHI|PGU|aMN|bFU|DIP|PNX|LIP 
 
10 
11 
 
  3|  4|  2|  4| 26| 35|  2| 31| 46 
  2|  1|  0|  0|  0|  8|  4|  7| 45 
 
Zu Erläuterungen der Testabkürzungen (BZA, APP, LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3, wobei 
„bGA“ PNPG entspricht. 
 
 
Der zusätzlich mittels Berechnung der Willcox-Wahrscheinlichkeit und anderer Indices 
mögliche Vergleich wird in den Tabellen 3.12 und 3.13 an einigen Beispielen deutlich. Dabei 
wurde dem jeweiligen Stamm die nächst ähnliche (1.) Gruppe der schnell oder der langsam 
wachsenden Mykobakterien zugeordnet. Unter der zweiten Zuordnung (2.) stehen die Index-
Werte für die jeweils andere Gruppe. Beim Vergleich schnell wachsender Stämme (Tabelle 
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3.12) finden sich bei Zuordnung zur Gruppe der schnell wachsenden Mykobakterien zwar 
einige hohe Werte der Willcox-Wahrscheinlichkeit (zwei über 0,98), jedoch auch einer, der 
deutlich darunter liegt (0,542 in der vorletzten Zeile). Außerdem wurden vier Teststämme mit 
relativ hohen (0,77 bis 0,97) Willcox-Wahrscheinlichkeiten der Gruppe der langsam 
wachsenden Mykobakterien zugeordnet (siehe fettgedruckte Werte unter „Willcox 
probability“). Ähnliche Verhältnisse ergaben sich für den Vergleich langsam wachsender 
Stämme, wie in Tabelle 3.13 zu sehen ist. Zu den Indices Taxonomische Distanz, 
Standardabweichung und Gaußsches Integral ist zu sagen, daß sie erwartungsgemäß mit 
höherer Willcox-Wahrscheinlichkeit geringere Werte vorweisen, so daß besonders die 
Standardabweichung negative Werte zeigt (siehe beide Tabellen). 
 
Die Zusammenfassung der Tabellen 3.12 und 3.13 ist in der Zuordnungstabelle 3.14 
erkennbar. Insgesamt wurden ca. 56 % der Stämme mit einer Willcox-Wahrscheinlichkeit von 
> 90 % korrekt zur Gruppe der schnell bzw. langsam wachsenden Mykobakterien zugeordnet. 
Weitere ca. 11 % der Stämme konnten mit einer Wahrscheinlichkeit von 80 % und die 
restlichen ca. 33 % mit einer noch geringeren Wahrscheinlichkeit korrekt zugeordnet werden. 
Hierbei verhielten sich schnell und langsam wachsende Stämme insgesamt ähnlich. Diese 
Ergebnisse bestätigen die oben genannten geringen Unterschiede der erzielten biochemischen 
Resultate für die beiden großen Gruppen der schnell und der langsam wachsenden 
Mykobakterien. 
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Tabelle 3.12: Vergleich schnell wachsender Stämme mit der Gruppe der schnell und der 
langsam wachsenden Spezies 
 
Indices Teststamm 
 
Zugeordnet zu 
Gruppe 
 
WILLCOX         TAXONOMIC     STANDARD     GAUSSIAN 
PROBABILITY     DISTANCE      ERROR        INTEGRAL 
1. Langsam w. Schnell w. 
a1356 2. Schnell w. 
0.9764993       0.3825160     1.1959500    0.8829770 
0.0235006       0.4187282     1.4346202    0.9236420 
 
1. Schnell w. Schnell w. 
a1357 2. Langsam w. 
0.9875762       0.3587013     0.1853184    0.5596180 
0.0124237       0.4221023     2.0731313    0.9807740 
 
1. Langsam w. Schnell w. 
a13306 2. Schnell w. 
0.7721360       0.3448349     0.3609856    0.6179110 
0.2278639       0.3778104     0.5830241    0.7029440 
 
1. Schnell w. Schnell w. 
a13307 2. Langsam w. 
0.8813949       0.3668686     0.3552987    0.6368310 
0.1186050       0.3977063     1.5325493    0.9369920 
 
1. Langsam w. Schnell w. 
a13308 2. Schnell w. 
0.9673450       0.2632137    -1.4476337    0.0749339 
0.0326549       0.3439422    -0.1218529    0.4562050 
 
1. Schnell w. Schnell w. 
a13309 2. Langsam w. 
0.9897469       0.3002468    -1.0312598    0.1515050 
0.0102530       0.3967740     1.5118890    0.9344780 
 
1. Langsam w. Schnell w. 
a13312 2. Schnell w. 
0.9709269       0.3249273    -0.0801401    0.2089699 
0.0290730       0.3922395     0.8833275    0.7967040 
 
1. Schnell w. Schnell w. 
a13313 2. Langsam w. 
0.5416249       0.3524517     0.0552487    0.6984680 
0.4583750       0.3491046     0.4555982    0.6730310 
1. - 2. (linke Spalte unter „Zugeordnet zu Gruppe“): Reihenfolge der Zuordnungen gestaffelt nach der 
Willcox-Wahrscheinlichkeit. 
 
 
Tabelle 3.13: Vergleich langsam wachsender Stämme mit der Gruppe der schnell und 
der langsam wachsenden Spezies 
 
Indices Teststamm 
 
Zugeordnet zu 
Gruppe 
 
WILLCOX         TAXONOMIC     STANDARD     GAUSSIAN 
PROBABILITY     DISTANCE      ERROR        INTEGRAL 
 
1. Langsam w. Langsam w. 
a13265 2. Schnell w. 
0.8603582       0.3564537     0.6184437    0.7517480 
0.1396417       0.3912941     0.8636518    0.7967040 
 
1. Schnell w. Langsam w. 
a13314 2. Langsam w. 
0.7414349       0.4695939     2.4932579    0.9936130 
0.2585650       0.4819174     3.3985574    0.9995620 
 
1. Schnell w. Langsam w. 
a13315 2. Langsam w. 
0.7943722       0.3874895     0.7844690    0.7703500 
0.2056277       0.4032552     1.6555052    0.9505280 
 
1. Schnell w. Langsam w. 
a13316 2. Langsam w. 
0.9709436       0.4672218     2.4438888    0.9926560 
0.0290563       0.5288211     4.4378831    0.9999999 
 
1. Langsam w. Langsam w. 
a13374 2. Schnell w. 
0.9953723       0.2912679    -0.8259881    0.1976620 
0.0046276       0.4088828     1.2297148    0.8887680 
 
1. Langsam w. Langsam w. 
a13375 2. Schnell w. 
0.9880596       0.2502295    -1.7353475    0.0418150 
0.0119403       0.3607605     0.2281743    0.6102610 
 
1. Langsam w. Langsam w. 
a13398 2. Schnell w. 
0.5485306       0.3180146    -0.2333159    0.4090460 
0.4514693       0.3147015    -0.7304232    0.2419640 
1. - 2. (linke Spalte unter „Zugeordnet zu Gruppe“): Reihenfolge der Zuordnungen gestaffelt nach der 
Willcox probability“. 
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Tabelle 3.14: Zahl der Teststämme (sowie der prozentuale Anteil der Teststämme), die 
der Gruppe der schnell bzw. langsam wachsenden Mykobakterien 
zugeordnet wurden, geordnet nach der Wahrscheinlichkeit ihrer 
korrekten Zuordnung 
 
Zuordnung der Stämme nach absteigenden Willcox-
Wahrscheinlichkeiten 
Taxagruppen Zahl der 
Teststämme 
> 99,00%  90-99%  80-90%  50-80%  £ 50,00% 
Schnell wachsend 
Langsam wachsend 
275 
110 
    70      80      27      53      45 
    18      46      16      13      17 
Gesamt 
Prozentwerte 
385 
100 
    88     126      43      66      62 
   22,85%  32,72%  11,16%  17,14%  16,10% 
 
 
3.2.4.1.2   Unterscheidung von DC-Gruppen 
 
Im folgenden werden die in der Trennmatrix 3.2 aufgeführten DC-Gruppen miteinander 
verglichen. Die jeweiligen DC-Gruppen setzen sich aus Taxa zusammen, die gesondert in 
Tabelle 1 im Anhang zu finden sind. Die Zuordnung einzelner Spezies zu den DC-Gruppen 
geht aus Tabelle 2 (Anhang) hervor. Die DC-Gruppen-Zuordnung von Mykobakterien erlaubt 
die eindeutige Zuordnung zu Gruppen meist miteinander verwandter Spezies (Vincent-Lévy-
Frébault & Portaels 1992). In der Trennmatrix 3.2 fällt auf, daß die DC-Gruppen 1 bis 9 mit 
Hilfe des RPO-Systems insgesamt nur schlecht zu unterscheiden waren. So beläuft sich die 
Anzahl der sogenannten „0-Ergebnisse“ bei 36 möglichen Trennpaaren auf 23, die der Summe 
der Fälle entspricht, in denen zwei DC-Gruppen nicht mit Hilfe des Testsystems 
unterschieden werden konnten. Auch bei den Taxapaaren, die differenziert werden konnten, 
handelte es sich nur um sehr wenige Tests (1 bis max. 3), die Unterscheidungen möglich 
machten. Betrachtet man die Prozentwerttabelle (Tabelle 3.15), kann man feststellen, daß 
BZA, TYR, HPR und aMN (fettgedruckt) die biochemischen Tests waren, die einzelne DC-
Gruppen auf dem Level von 90 % zu unterscheiden vermochten. Das bedeutet, daß innerhalb 
einer DC-Gruppe mindestens 90 % der Taxa und gleichzeitig in einer anderen DC-Gruppe 
maximal 10 % der Taxa ein positives Ergebnis lieferten (vgl. auch 2.1.3.2.2). Hätte man einen 
Level von 80 % oder sogar 70 % gewählt, das heißt Unterscheidung bei ³ 80 % und £ 20 % 
bzw. ³ 70 % und £ 30 % (fettgedruckte bzw. unterstrichene Werte in Tabelle 3.15), wären 
mehr Trennungen zustande gekommen. Dann hätten je nach Level die Tests APP, DAL, GLY, 
PRO, LAL, bGL, bFU und LIP ebenfalls zur Differenzierung beigetragen. Dies sollte in dieser 
Arbeit allerdings kein Grund zur Änderung der Höhe des Levels sein. 
 
 84
Trennmatrix 3.2: Vergleich der DC-Gruppen A bis M 
 
 
Taxa- 
Gruppe  1|  2|  3|  4|  5|  6|  7|  8|  9 
 
------------------------------------------ 
  1  |   |   |   |   |   |   |   |   |    
  2  |  0|   |   |   |   |   |   |   |    
  3  |  0|  1|   |   |   |   |   |   |    
  4  |  1|  2|  0|   |   |   |   |   |    
  5  |  0|  1|  0|  0|   |   |   |   |    
  6  |  0|  1|  0|  0|  0|   |   |   |    
  7  |  0|  1|  0|  0|  0|  0|   |   |    
  8  |  1|  3|  1|  1|  0|  0|  0|   |    
  9  |  0|  1|  0|  1|  0|  0|  0|  2| 
 
Taxagruppe Mykolsäure-
gruppe 
Zahl der 
Teststämme 
1 A 8 
2 B 61 
3 D 51 
4 E 2 
5 F 92 
6 H 55 
7 H/ I 113 
8 J 3 
9 M 2  
 
Gesamtanzahl der „0-Ergebnisse“ : 23 
Gesamtanzahl der möglichen Trennpaare : 36 
Zur Zuordnung einzelner Spezies zu den DC-Gruppen siehe Tabelle 2 im Anhang. 
 
 
 
Tabelle 3.15: Prozentwerttabelle der zusammengefaßten Taxa in den DC-Gruppen 
 
Biochemischer Test Taxa- 
Gruppe  
BZA|APP|LEU|PYR|DAL|ASP|GLY|PRO|LAL|GLP|LYS|TYR|HPR|GLT|ARG|aGL|bGL|aGA 
 
1 
2 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 
 
  0| 88|100| 12| 12|  0| 25|  0|  0| 12|100| 12| 25|  0|100|  0| 12|  0 
  0| 52|100| 66| 72|  0| 98| 77| 33|  0|100|100| 49| 54|100| 31|  8|  0 
 49| 29|100| 31| 39|  0| 96| 16| 31|  2| 92| 98| 57| 35| 80|  2|  8|  0 
100| 50|100| 50|100|  0|100| 50|  0|  0|100|100| 50| 50| 50|  0|  0|  0 
 26| 95|100|  3| 90|  0| 97| 75| 66|  5| 99| 78| 74| 37| 99| 10| 82|  5 
 71| 47|100| 36| 73|  0| 98| 75| 29| 11|100| 65| 55| 16| 96| 15| 15|  2 
 62| 93|100|  4| 58| 12| 97| 71| 75|  7| 99| 82| 72| 19| 98| 27| 31|  3 
100| 33|100| 33| 33|  0|100| 33|  0| 33|100|  0|  0|  0|100| 33|  0|  0 
  0|100|100|  0|100|  0|100|  0|  0|  0|100| 50|100|  0|100|  0|  0|  0 
 
 
Biochemischer Test Taxa- 
Gruppe  
bGA|aCH|CHI|PGU|aMN|bFU|DIP|PNX|LIP 
 
1 
2 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 
 
  0|  0|  0|  0| 62|  0|  0| 12|  0 
  0|  0|  0|  0| 95| 70|  0|  7| 23 
  0|  0|  0|  0|  0|  2|  0|  4| 61 
  0|  0|  0|  0|  0|  0|  0|  0| 50 
  4|  5|  5|  8|  4| 30|  2| 66| 14 
  4|  2|  0|  0|  0| 15|  7| 11| 33 
  3|  5|  0|  3|  4| 21|  4| 16| 89 
  0|  0|  0|  0|  0|  0|  0| 33|  0 
  0|  0|  0|  0|  0|  0|  0|  0|  0 
 
 
1-9: Taxa der DC-Gruppen (vgl. Trennmatrix 3.2) – zur Zuordnung einzelner Spezies zu den DC-
Gruppen siehe Tabelle 2 im Anhang. 
Zu Erläuterungen der Testabkürzungen (BZA, APP, LEU etc.): siehe Tabelle 2.3 in Kapitel 2.1.3, wobei 
„bGA“ PNPG entspricht. 
Zu fettgedruckten und unterstrichenen Werten siehe Text. 
 85
Wie bei der Gruppe der schnell und der langsam wachsenden Mykobakterien wurden die 
Ergebnisse aller Teststämme mit allen anderen Ergebnissen verglichen und ihnen nach der 
Rangfolge der Willcox-Wahrscheinlichkeit DC-Gruppen zugeordnet. Dabei finden insgesamt 
jeweils fünf Zuordnungen statt. Im Anhang sind am Beispiel der DC-Gruppen B und D in den 
Tabellen 3 und 4 einige solcher Berechnungen abgedruckt. 
 
In den aufgeführten Beispielen für Zuordnungen von Stämmen der DC-Gruppe B (Tabelle 3, 
insgesamt 12 Stämme) wurden alle Stämme mit hohen Willcox-Wahrscheinlichkeiten korrekt 
der DC-Gruppe B zugeordnet, teilweise lagen die Werte der Willcox-Wahrscheinlichkeit bei 
über 0,999 (in der Tabelle fettgedruckt zu erkennen). Die Standardabweichung („Standard 
error“) zeigt deshalb auch überwiegend negative Zahlen. Es scheint sich somit hier um eine 
sehr homogene Gruppe zu handeln. 
 
Bei der DC-Gruppe D hingegen kamen solche einheitlichen Ergebnisse nicht vor. Zwar 
wurden auch hier einige der 12 aufgeführten Stämme mit hohen Willcox-
Wahrscheinlichkeiten von 0,943 bis zu 0,9998 korrekt der DC-Gruppe D zugeordnet (Tabelle 
4). Dafür erfolgten aber auch korrekte Zuordnungen mit niedrigen Willcox-
Wahrscheinlichkeiten (z.B. 0,456, unterstrichen in Tabelle 4) und außerdem falsche 
Zuordnungen zu den DC-Gruppen A, H, E und H/I (schnell wachsend). Hierbei stehen 
besonders die DC-Gruppen E und A mit hohen Werten der Willcox-Wahrscheinlichkeit im 
Vordergrund (fettgedruckte Werte in Tabelle 4). 
 
Tabelle 3.16 gibt die Zahl sowie den prozentualen Anteil der Mykobakterienstämme an, die, 
entsprechend den absteigenden Willcox-Wahrscheinlichkeiten, korrekt den DC-Gruppen A 
bis M zugeordnet wurden. Die oben erläuterten Beispiele der Ergebnisse von Teststämmen 
der DC-Gruppen B und D stellen sich in dieser Tabelle ähnlich dar. Der überwiegende Teil 
der DC-Gruppe-B-Stämme wurde zu Willcox-Wahrscheinlichkeiten > 0,99, die Stämme der 
DC-Gruppe D dagegen verteilt bei Wahrscheinlichkeiten bis unter 0,50 korrekt zugeordnet. 
Insgesamt zeigen die DC-Gruppen D, H (langsam wachsend) und auch H/I (schnell wachsend) 
mit großer Stammanzahl eine weite Verteilung der jeweiligen Stämme bis zu sehr niedrigen 
Werten der Willcox-Wahrscheinlichkeit (siehe fettgedruckte Werte in Tabelle 3.16). So ist 
zusätzlich zu erkennen, daß die Gesamtheit der Stämme erst zu 29,19 % mit 
Wahrscheinlichkeiten von unter 0,50 korrekt zugeordnet wurden. Der prozentuale Anteil 
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korrekter Zuordnungen mit Willcox-Wahrscheinlichkeiten von > 0,9 liegt indes nur bei 
24,54 %. Somit ergibt sich insgesamt nur eine mäßige Fähigkeit des RPO-Systems, die 
Teststämme ihren jeweiligen DC-Gruppen korrekt zuzuordnen. 
 
 
3.2.4.1.3 Unterscheidung vier verschiedener Komplexe 
 
Im folgenden seien vier mykobakterielle Spezies-Komplexe mit ihrem Vergleich 
untereinander aufgeführt. Die Bezeichnungen der jeweiligen Taxa sind in der Aufstellung 
erwähnt. Die Trennmatrix 3.3 zeigt die mit Hilfe des RPO-Systems zu erzielenden 
Differenzierungsmöglichkeiten zwischen dem M.-avium-Komplex, dem „M.-kansasii-
Komplex“, dem M.-terrae-Komplex und dem „M.-phlei-Komplex“. Die Komplexe setzen 
sich jeweils aus Taxa zusammen, die in Kapitel 3.2.4.2.3 aufgeführt sind. Bezüglich des „M.-
phlei-Komplexes“ bleibt zu erwähnen, dass es sich dabei um die Gruppe der thermophilen 
schnell wachsenden Mykobakterienspezies handelt (Taxa 648, 699 und 719). 
 
Zu sehen ist in der Trennmatrix 3.3, daß maximal ein Test ein Taxapaar zu trennen vermag 
und der „M.phlei-Komplex“ von keinem der anderen zu unterscheiden ist. 
 
 
Tabelle 3.16: Zahl der Teststämme (sowie der prozentuale Anteil der Teststämme), die 
den verschiedenen DC-Gruppen zugeordnet wurden, geordnet nach der  
Wahrscheinlichkeit ihrer korrekten Zuordnung 
 
Zuordnung der Stämme nach absteigenden Willcox-
Wahrscheinlichkeiten 
DC-Gruppen 
(Taxagruppen) 
Zahl der 
Teststämme 
> 99,00%  90-99%  80-90%  50-80%  £ 50,00% 
A     (1) 
B     (2) 
D     (3) 
E     (4) 
F      (5) 
H     (6) 
H/I   (7) 
J      (8) 
M    (9) 
8 
61 
51 
2 
92 
55 
113 
3 
2 
    7       0       0       0        1  
   40       9       3       4        5  
    6      11       6       6       22  
    0       1       1       0        0  
   29      24       8       9       22  
    1       3       9      11       31  
    8      32      25      16       32  
    2       1       0       0        0  
    2       0       0       0        0 
Gesamt 
Prozentwerte 
387 
100 
   95      81      52      46       113  
  24,54%  20,93%  13,43%  11,88%   29,19% 
 
Zu fettgedruckten Werten siehe Text. 
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Trennmatrix 3.3: Vergleich der Komplexe untereinander 
 
 
Taxa- 
Gruppe  12| 13| 14| 15 
------------------------ 
    12 |   |   |   |    
    13 |  1|   |   |    
    14 |  1|  1|   |    
    15 |  0|  0|  0| 
 
Taxagruppe Bezeichnung Zahl der 
Teststämme 
12 M.avium-Komplex 35 
13 „M.kansasii-Komplex“ 21 
14 M.terrae-Komplex 11 
15 „M.phlei-Komplex“ 19  
 
Gesamtanzahl der „0-Ergebnisse“ : 3 
Gesamtanzahl der möglichen Trennpaare : 6 
Zur Zuordnung einzelner Spezies zu den DC-Gruppen siehe Kapitel 3.2.4.2.3. 
 
 
 
3.2.4.2 Trennungen von Spezies innerhalb von Gruppen 
 
3.2.4.2.1 Unterscheidung aller Taxa 
 
Für alle schnell und alle langsam wachsenden Spezies beziehungsweise deren Untergruppen  
ist jeweils eine Dreiecksmatrix der Trennungen im Anhang abgebildet (Tabellen 5 und 6). 
Einige Auszüge aus den Berechnungen der verschiedenen Trennindices finden sich ebenfalls 
dort (Tabelle 7). In den Tabellen 5 und 6 über die Anzahl der zwischen den verschiedenen 
Taxapaaren unterschiedlich ausfallenden Testergebnisse des RPO-Systems („Trennungen“) 
sind die Werte bei Taxa gleicher Spezies fettgedruckt zu erkennen. Dadurch wird bei schnell 
wachsenden Taxa (Tabelle 5) deutlich, daß innerhalb einer Spezies mit Ausnahme von 
M.aurum nur eine oder keine Trennung vorkam. Im Gegensatz dazu fanden sich bei anderen 
Taxapaaren unterschiedlicher Spezieszugehörigkeit mehr Unterschiede bei den 
Testergebnissen. Bei langsam wachsenden Taxa waren innerhalb einer Spezies ähnlich viele 
Trennungen wie unter anderen Taxapaaren zu finden, wie am Beispiel von 
M.avium/intracellulare (Taxa 627, 628, 629 u. 631), M.kansasii (Taxa 676, 678 u. 680), 
M.triviale (Taxa 722 u. 723) und zum Teil M.terrae (Taxa 713 bis 715) zu sehen ist (siehe 
fettgedruckte Taxa und Zahlen in Tabelle 6). M.scrofulaceum (Taxon 705), das früher dem 
sogenannten „M.-avium-intracellulare-srofulaceum-Komplex“ (MAIS-Komplex) zugeordnet 
wurde, ist hier zumindest von zwei Taxa der Spezies M.avium/intracellulare nicht zu 
unterscheiden (unterstrichene Zahlenwerte in Tabelle 6). In beiden Tabellen 5 und 6 ist die 
Zahl der „0-Ergebnisse“, also die Anzahl an Taxapaaren ohne Trennung relativ hoch. Folglich 
konnten viele Taxa durch keinen einzigen Test des RPO-Systems voneinander differenziert 
werden. 
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Die beispielhaften Angaben von Trennindices in Tabelle 7 des Anhangs für einige Taxa bieten 
insgesamt sehr verschieden hohe Willcox-Wahrscheinlichkeiten. Die korrekte Zuordnung zum 
entsprechenden Taxon von M.agri-, M.porcinum-, M.poriferae- und von M.pulveris-Stämmen 
zeigte in einigen Fällen zwar hohe Werte der Willcox-Wahrscheinlichkeit von 0,989 bis > 
0,999, jedoch wurden auch viele Stämme einem falschen Taxon zugeordnet (fettgedruckte 
Taxa an erster Stelle der Rangfolge in Tabelle 7). Die Zuordnung des M.fortuitumII-Stammes 
a13207 zu Taxon 700 (M.porcinum) erfolgte beispielsweise mit einer Willcox-
Wahrscheinlichkeit von über 0,99. Die Zuordnung des M.aichiense-Stammes zum korrekten 
Taxon 612 geschah mit derselben Willcox-Wahrscheinlichkeit (0,484) wie zum Taxon 703 
(M.rhodesiae). 
 
Diese insgesamt mäßigen Identifizierungsleistungen des RPO-Systems auf Speziesebene 
finden ihre Bestätigung in der Tabelle 3.17 dieses Kapitels. Hier sind es vor allem die Taxa 
mit größeren Zahlen von Teststämmen, deren Stämme überwiegend mit Willcox-
Wahrscheinlichkeiten von £ 50 % dem korrekten Taxon zugeordnet wurden. So zeigt auch 
das Gesamtergebnis (siehe Prozentwerte in der letzten Zeile), daß 42,02 % aller Stämme nur 
mit einer Wahrscheinlichkeit von £ 50 % zu ihrem korrekten Taxon zugeordnet werden 
können. 
 
 
3.2.4.2.2    Unterscheidung von Taxa innerhalb von DC-Gruppen 
 
Als Beispiele für die Unterscheidung von Taxa innerhalb einzelner DC-Gruppen seien hier die 
bereits in Kapitel 3.2.4.1 hervorgehobenen DC-Gruppen B (schnell wachsend) und H 
(langsam wachsend) nochmals anhand ihrer Einzelergebnisse erläutert (Tabellen 3.18 und 
3.19). 
Die oben beschriebene Homogenität innerhalb der DC-Gruppe B spiegelt sich in der 
Zuordnungstabelle 3.18 in sofern wider, daß viele der Stämme sich so ähnlich in ihren 
Ergebnissen verhalten, daß sie nur mit niedrigen Wahrscheinlichkeiten zu ihren korrekten 
Taxa zugeordnet werden können. Ungefähr 60 % aller Stämme werden mit Willcox-
Wahrscheinlichkeiten von £ 80 % dem korrekten Taxon zugeordnet, insgesamt 45,9 % der 
Stämme mit einer Wahrscheinlichkeit von unter 50 %. Dieses Ergebnis paßt zu den in Tabelle 
6 des Anhangs angegebenen Beispielen, in denen M.abscessus-Stämme des öfteren zu einem 
der Taxa von M.chelonae zugeordnet werden. 
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Tabelle 3.17: Zahl der Teststämme (sowie der prozentuale Anteil der Teststämme), die 
den entsprechenden Spezies zugeordnet wurden, geordnet nach der  
Wahrscheinlichkeit ihrer korrekten Zuordnung 
 
Zuordnung der Stämme nach absteigenden Willcox-
Wahrscheinlichkeiten 
Taxonnummer / Taxon Zahl d. 
Test-
stämme > 99,00%  90-99%  80-90%  50-80%  £ 50,00% 
610 M.abscessus 
611 M. agri 
612 M. aichiense 
613 M. alvei 
615 „M. aquae I“ 
616 „M. aquae II“ 
617 „M. aquae III“ 
618 „M. aquae IV“ 
619 M. asiaticum 
621 M. aurum I 
622 M. aurum II 
623 M. aurum III 
624 M. aurum IV 
625 M. austroafricanum 
627 M.avium/intracellulare I 
628 M. avium/intracellulare II 
629 M. avium/intracellulare III 
631 M. avium/intracellulare V 
632 “M. bovis BCG” 
633 M. brumae 
635 M. chelonae I 
636 M. chelonae II 
637 M. chelonae III 
638 M. chitae 
639 M. chubuense 
640 M. confluentis 
641 M. cookii 
643 M. diernhoferi I 
645 M. duvalii 
646 M. fallax I 
647 M. farcinogenes I 
648 M. flavescens 
649 M. fortuitum I 
650 M. fortuitum II 
651 M. fortuitum III 
652 M. fortuitum IV 
654 M. gastri 
655 M. gilvum I 
659 M. gordonae IV 
663 M. gordonae VIII 
665 M. gordonae X 
666 M. gordonae XI 
6 
1 
1 
1 
1 
1 
1 
1 
1 
1 
1 
1 
1 
1 
24 
9 
1 
1 
1 
1 
43 
8 
4 
5 
1 
1 
2 
8 
5 
5 
1 
6 
14 
5 
2 
1 
3 
3 
3 
9 
3 
3 
       0                 0              1               3                 2  
       0                 1              0               0                 0  
       0                 0              0               0                 1  
       1                 0              0               0                 0  
       1                 0              0               0                 0  
       1                 0              0               0                 0  
       0                 0               1              0                 0  
       0                 0               0              0                 1  
       0                 0               0              1                 0  
       1                 0               0              0                 0 
       1                 0               0              0                 0  
       1                 0               0              0                 0  
       1                 0               0              0                 0  
       1                 0               0              0                 0 
       0                 5               4              7                 8  
       3                 1               0              0                 5  
       0                 1               0              0                 0  
       1                 0               0              0                 0  
       0                 1               0              0                 0  
       1                 0               0              0                 0  
       2                11              1              3               26  
       4                 3               0              1                 0  
       0                  1              1              1                 1  
       4                  1              0              0                 0  
       1                  0              0              0                 0  
       1                  0              0              0                 0  
       0                  1              0              0                 1 
       1                  6              0              0                 1  
       0                  2              0              0                 3  
       4                  0              0              0                 1  
       0                  0              0              0                 1  
       0                  0              1              2                 3  
       0                  0              0              3                11  
       0                  0              1              1                 3  
       0                  0              0              0                 2  
       0                  1              0              0                 0  
       0                  0              0              1                 2  
       2                  1              0              0                 0  
       0                  1              0              0                 2  
       2                  4              2              1                 0  
       0                  0              2              1                 0  
       1                  0              0              0                 2  
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Fortsetzung der Tabelle 3.17: 
 
Zuordnung der Stämme nach absteigenden Willcox-
Wahrscheinlichkeiten 
Taxonnummer / Taxon Zahl d. 
Test-
stämme > 99,00%  90-99%  80-90%  50-80%  £ 50,00% 
672 M. hiberniae I 
674 M. interjectum 
675 M. intermedium  
676 M. kansasii I 
678 M. kansasii III 
680 M. kansasii V 
681 M. komossense I  
684 M. madagascariense 
685 M. malmoense 
686 M. marinum 
687 M. moriokaense 
689 M. mucogenicum I 
690 M. mucogenicum II 
691 M. mucogenicum III 
692 M. neoaurum 
693 M. nonchromogenicum 
694 M. obuense 
695 M. parafortuitum I 
697 M. peregrinum I 
698 M. peregrinum II 
699 M. phlei I 
700 M. porcinum 
701 M. poriferae 
702 M. pulveris 
703 M. rhodesiae 
705 M. scrofulaceum 
706 M. senegalense I  
707 M. shimoidei 
709 M. smegmatis I 
710 M. sphagni I 
711 M. szulgai 
713 M. terrae I 
714 M. terrae II 
715 M. terrae III 
719 M. thermoresistibile 
722 M. triviale I 
723 M. triviale II 
724 M. vaccae I 
725 M. vaccae II 
726 M. xenopi 
1 
1 
1 
1 
2 
15 
1 
1 
1 
5 
1 
38 
5 
1 
3 
3 
1 
1 
30 
7 
11 
1 
1 
1 
1 
5 
1 
1 
16 
1 
4 
3 
1 
1 
2 
1 
1 
11 
1 
3 
       1                0               0               0                 0  
       0                0               1               0                 0  
       0                1               0               0                 0 
       0                0               0               1                 0  
       1                0               1               0                 0  
       0                0               0               7                 8  
       0                1               0               0                 0 
       1                0               0               0                 0  
       1                0               0               0                 0  
       3                1               0               0                 1  
       1                0               0               0                 0  
       2                3               2              10               21  
       1                1               1               1                 1   
       0                1               0               0                 0  
       0                1               1               0                 1  
       2                0               0               1                 0  
       0                1               0               0                 0  
       1                0               0               0                 0  
       0                3               3               0                24  
       0                4               1               2                 0  
       0                0               1               4                 6  
       1                0               0               0                 0  
       1                0               0               0                 0  
       1                0               0               0                 0  
       0                0               0               0                 1  
       1                2               0               0                 2  
       0                0               0               0                 1  
       1                0               0               0                 0  
       1                2               0               5                 8  
       0                1               0               0                 0  
       1                1               2               0                 0  
       1                0               1               0                 1  
       0                1               0               0                 0  
       0                1               0               0                 0  
       0                1               0               0                 1  
       1                0               0               0                 0  
       0                0               0               1                 0  
       2                2               2               2                 3  
       0                0               0               0                 1  
       1                0               0               0                 2  
Gesamt 
Prozentwerte 
376 
100 
     61              68             30             59             158  
 16,22 %      18,09 %     7,98 %      15,69 %       42,02 % 
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Tabelle 3.18: Zahl der Teststämme (sowie der prozentuale Anteil der Teststämme) aus 
der DC-Gruppe B, die den jeweiligen Spezies zugeordnet wurden, 
geordnet nach der Wahrscheinlichkeit ihrer korrekten Zuordnung 
 
Zuordnung der Stämme nach absteigenden Willcox-
Wahrscheinlichkeiten 
Taxonnummer / 
Taxon 
Zahl der 
Teststämme 
> 99,00%  90-99%  80-90%  50-80%  £ 50,00% 
610 M. abscessus 
635 M. chelonae I 
636 M. chelonae II 
637 M. chelonae III 
6 
43 
8 
4 
   0       0      1      3       2  
   9       4      1      4      25  
   6       1      0      1       0 
   0       1      1      1       1  
Gesamt 
Prozentwerte 
61 
100 
  15       6      3      9      28  
 24,59%  9,83%  4,91%  14,75%  45,90% 
 
In der Tabelle 3.19 fällt auf, daß die Stämme innerhalb der DC-Gruppe H (langsam wachsend) 
schon zu über 35 % bei der Willcox-Wahrscheinlichkeit von > 0,99 und zu weiteren 27,8 % 
bei > 0,90 zu ihren jeweiligen Taxa zugeordnet werden konnten. Relativ wenige Stämme (ca. 
18,5 %) werden mit einer Wahrscheinlichkeit von < 50 % zugeordnet. Im Gegensatz zu der 
kaum möglichen Unterscheidung der gesamten DC-Gruppe H (langsam wachsend) von 
anderen DC-Gruppen (vgl. Kapitel 3.2.4.1.2) können innerhalb der DC-Gruppe H (langsam 
wachsend) die verschiedenen Taxa gut differenziert werden, wenn auch die geringen 
Stammanzahlen der meisten Taxa nicht unbedingt repräsentativ sind. So traten folglich an 
diesem Beispiel mehr Trennungen innerhalb einer Gruppe als zwischen größeren Gruppen auf 
(vgl. Kapitel 3.2.4.1.2). 
 
 
Tabelle 3.19: Zahl der Teststämme (sowie der prozentuale Anteil der Teststämme) aus 
der DC-Gruppe H, die den jeweiligen Spezies zugeordnet wurden, 
geordnet nach der Wahrscheinlichkeit ihrer korrekten Zuordnung 
 
Zuordnung der Stämme nach absteigenden Willcox-
Wahrscheinlichkeiten 
Taxonnummer / Taxon Zahl  d. 
Test-
stämme > 99,00%  90-99%  80-90%  50-80%  £ 50,00% 
617 „M. aquae“ 
627 M. avium/intracellulare I 
628 M. avium/intracellulare II 
629 M. avium/intracellulare III 
631 M. avium/intracellulare V 
672 M. hiberniae I 
674 M. interjectum 
693 M. nonchromogenicum 
705 M. scrofulaceum 
713 M. terrae I 
714 M. terrae II 
715 M. terrae III 
726 M. xenopi 
1 
24 
9 
1 
1 
1 
1 
3 
5 
3 
1 
1 
3 
   1       0      0      0       0  
   5       8      1      7       3  
   3       1      0      0       5  
   0       1      0      0       0  
   1       0      0      0       0  
   1       0      0      0       0  
   0       1      0      0       0  
   3       0      0      0       0  
   3       1      0      0       1  
   1       1      0      0       1  
   0       1      0      0       0  
   0       1      0      0       0  
   1       0      2      0       0  
Gesamt 
Prozentwerte 
54 
100 
  19      15      3      7      10  
 35.18%  27.77%  5.55% 12.96%  18.51% 
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3.2.4.2.3    Unterscheidung von Taxa innerhalb von Komplexen 
 
In diesem letzten Unterkapitel des Ergebniskapitels seien die Trennungen von Taxa innerhalb 
der vier Komplexe, benannt nach M.avium, M.kansasii, M.terrae und M.phlei, dargestellt. Die 
Zusammensetzung der jeweiligen Taxa ist in jeder Aufstellung erwähnt (Trennmatrices 3.4 
und 3.5). 
 
Im Gegensatz zum Vergleich der Komplexe untereinander (vgl. 3.2.4.3), bei dem sehr wenige 
Trennungen vorkommen, sind bei den einzelnen Komplexen (Trennmatrices 3.4 und 3.5) 
teilweise bis zu sieben Tests zur möglichen Unterscheidung einzelner Taxa vorhanden. Somit 
zeigt sich auch hier, daß innerhalb kleiner Gruppen oft mehr Differenzierungen realisierbar 
sind als zwischen zusammengefaßten Taxa in Gruppen. Allerdings muß auch hierbei 
berücksichtigt werden, daß die besseren Unterscheidungsmöglichkeiten vor allem bei Taxa 
mit nur geringen Zahlen von Teststämmen vorkamen (1-2), so daß die Aussage der „guten 
Differenzierung“ relativiert wird. 
 
 
 
Trennmatrix 3.4: Vergleich innerhalb des M.avium-Komplexes „A“ 
 
 
Taxa- 
Gruppe  627|628|629|631 
----------------------- 
    627|   |   |   |    
    628|  0|   |   |    
    629|  3|  1|   |    
    631|  1|  1|  7|    
 
  
Taxon Bezeichnung Zahl der 
Teststämme 
627 M.avium/intracellulare I  24 
628 M. avium/intracellulare II 9 
629 M. avium/ intracellulare III 1 
631 M. avium/intracellulare V 1  
Gesamtanzahl der 0-Ergebnisse : 1 
Gesamtanzahl der möglichen Trennpaare : 6 
 
 
 
Trennmatrix 3.5: Vergleich innerhalb des „M.kansasii-Komplexes“ „B“ 
 
  
Taxa- 
Gruppe |654|676|678|680 
----------------------- 
    654|   |   |   |    
    676|  1|   |   |    
    678|  3|  6|   |    
    680|  0|  1|  3|    
 
  
Taxon Bezeichnung Zahl der 
Teststämme 
654 M. gastri 3 
676 M. kansasii I 1 
678 M. kansasii III 2 
680 M. kansasii V 15  
Gesamtanzahl der 0-Ergebnisse : 1 
Gesamtanzahl der möglichen Trennpaare : 6 
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Trennmatrix 3.6: Vergleich innerhalb des M.terrae-Komplexes „C“ 
 
Taxa- 
Gruppe |672|693|713|714|715|722|723 
    ------------------------------- 
    672|   |   |   |   |   |   |    
    693|  2|   |   |   |   |   |    
    713|  1|  1|   |   |   |   |    
    714|  5|  2|  0|   |   |   |    
    715|  3|  3|  0|  4|   |   |    
    722|  7|  4|  1|  2|  6|   |    
    723|  5|  4|  0|  4|  2|  4|    
 
Taxon Bezeichnung Zahl der 
Teststämm
e 
672 M. hiberniaeI 1 
693 M. nonchromogenicum 3 
713 M. terraeI 3 
714 M. terraeII 1 
715 M. terraeIII 1 
722 M. trivialeI 1 
723 M. trivialeII 1  
 
Gesamtanzahl der 0-Ergebnisse : 3 
Gesamtanzahl der möglichen Trennpaare : 21 
 
 
 
 
Trennmatrix 3.7: Vergleich innerhalb des „M.phlei-Komplexes“ „D“ 
 
Taxa- 
Gruppe |648|699|719 
    --------------- 
    648|   |   |    
    699|  1|   |    
    719|  0|  2|    
 
  
Taxon Bezeichnung Zahl der 
Teststämme 
648 M. flavescens 6 
699 M. phleiI 11 
719 M. thermoresistibile 2  
Gesamtanzahl der 0-Ergebnisse : 1 
Gesamtanzahl der möglichen Trennpaare : 3 
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4. Diskussion 
 
4.1 Beurteilung der Reproduzierbarkeit 
 
Die insgesamt mittelmäßige Reproduzierbarkeit sowohl bei der Wiederholung des gesamten 
Testvorgangs einschließlich Anzüchtung der Teststämme als auch bei alleiniger 
Wiederholung des Meßvorgangs bestätigt die bekannten Schwierigkeiten beim Durchführen 
biochemischer Tests mit Mykobakterien. Bei Reproduzierbarkeiten von ³ 90 % bezüglich 
positiver Ergebnisse, entsprechend £ 10 % bei negativen Ergebnissen, kann bei mindestens 
zehnmaliger Wiederholung eines Tests in Anlehnung an Wayne et al. (1974) von einem 
positiven beziehungsweise negativen Ergebnis gesprochen werden, wohingegen Werte 
dazwischen nicht für eine Eindeutigkeit der Testergebnisse sprechen und Tests mit Werten um 
50 % überhaupt keine Aussagekraft besitzen. Zwar sind bei den Vorversuchen mit vier 
verschiedenen Teststämmen neben vielen Tests mit Werten wischen 10 und 90 % auch einige 
zu 100 % reproduzierbare Tests zu erkennen, dafür zeigen diese oftmals wenig 
Differenzierungsmöglichkeiten zwischen den verschiedenen Taxa. Die Schwankungen der 
Meßergebnisse, also der Extinktionswerte, sind wahrscheinlich großenteils auf die schwierige 
Suspendierbarkeit der Mykobakterienzellen und die mangelnde Homogenität der 
Bakteriensuspensionen zurückzuführen. 
 
Die in Kapitel 2.1.3.3 und 3.2.1 erwähnten Probleme bei der Herstellung der 
Standardsuspensionen wirken sich auf die Testergebnisse aus. Sind Einzelzellsuspensionen 
nicht herzustellen, wird die Gesamtoberfläche der Bakterien und damit die Kontaktfläche bei 
der Verstoffwechselung von Substraten wegen des Aneinanderhaftens der Bakterien 
vermindert. Somit lassen sich geringere Enzymaktivitäten erklären. Da auch das „rauhe“ 
Wachstumsverhalten vieler Mykobakterien mit starker Zellkohäsion bei der kulturellen 
Anzucht kaum beeinflußbar ist, kann das Suspensionsvermögen in der NaCl-Flüssigkeit und 
somit die enzymatische Aktivität der verschiedenen Mykobakterien schwanken. Andererseits 
muß berücksichtigt werden, daß je nach Beschaffenheit der Kultur die Bakteriendichte variiert 
und somit das abgewogene Kulturmaterial nicht immer einheitliche Mengen von Bakterien 
enthält. Mykobakterielles Wachstum, das in das Fest-Medium eindringt (Wayne & Kubica 
1986, Pattyn & Portaels 1972), und außerdem die mögliche Aufnahme des Farbstoffs 
 95
Malachitgrün u.a. Substanzen aus den Nährböden (Burkhardt 1992) stellen zusätzliche 
Schwierigkeiten bei der genauen Entnahme des Bakterienmaterials dar. 
 
Ein weiteres Problem bei der Anzucht der Kulturen mit dem Ziel der Entnahme in der 
logarithmischen  Wachstumsphase  besteht   in  der  Standardisierung der Bebrütungsdauer 
und  
-temperatur (siehe 2.1.3.1.2), die nicht immer den Bedürfnissen der verschiedenen Spezies 
gerecht wird (Küchler 1989, Wayne et al. 1974, Wayne 1984, Wayne & Kubica 1986, 
Tsukamura 1967). Insgesamt beeinflussen weiterhin Größe und Alter des Inokulums und die 
Anzahl der Subkulturen vor der Durchführung biochemischer Tests die biochemische 
Aktivität der Mykobakterien (Kubica 1984, Jenkins et al. 1982, Wayne & Kubica 1986, vgl. 
auch Kapitel 1.3.1). Auch ist beim Auftreten von Zellaggregaten in Suspensionen (siehe 3.2.1) 
aus rauhem Kulturmaterial (Wayne & Kubica 1986, Pattyn & Portaels 1972) nicht 
gewährleistet, daß die Biomasse der Mykobakterien gleichmäßig in die zahlreichen 
Vertiefungen der Mikrotiterplatten aufgeteilt wird, wodurch auch hierbei die Reaktionen 
unterschiedlich ausfallen können. Die Notwendigkeit der ausreichenden Sauerstoffzufuhr bei 
enzymatischen Reaktionen von Mykobakterien (Pattyn & Portaels 1972, Wayne et al. 1974) 
läßt unter Umständen noch die Fragestellung zu, ob die perforierten Folien der RPO-
Mikrotiterplatten (vgl. Kapitel 2.1.3.1.3) ausreichenden Gasaustausch ermöglichten. 
 
Zuletzt ist nicht ausgeschlossen, daß die teilweise in den Vertiefungen der Mikrotiterplatten 
sichtbaren Zellaggregate (siehe 3.2.1) die photometrische Messung beeinflussen, da sie je 
nach ihrer Verteilung auf dem Boden der Vertiefungen das Licht der beiden verschiedenen 
Wellenlängen mehr oder weniger absorbieren können. Insgesamt stellt sich die Frage, ob die 
Variationsbreite der Suspensionstrübungen einschließlich der größeren Aggregate durch die 
Negativkontrollen des RPO-Testsystems (siehe 2.1.3.1.1) abgefangen wird, oder ob sie die 
Meßergebnisse wesentlich beeinflußt. Die unterschiedlichen Ergebnisse bei den 
Wiederholungen des Meßvorgangs lassen vermuten, daß durch die Bewegung nicht 
suspendierter Aggregate auf dem Boden der Vertiefungen unterschiedliche Extinktionswerte 
zustande kommen. Um genauere Aussagen hierüber machen zu können, müßten in dieser 
Hinsicht weitere Versuche unternommen werden. Auch wäre an anderer Stelle darüber 
nachzudenken, ob die Schwellenwerte, so wie sie für das RPO-Testsystem für grampositive 
Bakterien gewählt sind, für die Testung von Mykobakterien teilweise zu ändern sind. 
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4.2 Beurteilung der Ergebnisse 
 
4.2.1 Beurteilung einzelner Ergebnisse 
 
Die in den Tabellen 3.5 und 3.6 erkennbaren und bei der visuellen Auswertung bereits 
angesprochenen Ergebnisse der Nitratreduktion stimmen überwiegend mit Angaben aus der 
Literatur überein. Die jeweiligen Spezies mit negativen und positiven Ergebnissen sind in den 
Tabellen 4.1 und 4.2 aufgeführt. 
 
 
Tabelle 4.1: Mit der Literatur übereinstimmende negative Ergebnisse des 
Nitratreduktionstests im RPO-System 
 
Spezies mit negativem Nitratreduktionstest Literaturangabe 
M.avium/intracellulare 
M.chelonae 
M.gordonae 
M.xenopi 
Kubica 1973, Wayne 1984, 
Tsukamura 1981 
M.abscessus 
M.avium/intracellulare 
M.gordonae 
M.marinum 
M.xenopi 
Pattyn & Portaels 1972 
M.abscessus 
M.avium/intracellulare 
M.asiaticum 
M.chelonae 
M.gordonae 
M.malmoense 
M.simiae 
M.xenopi 
David et al. 1989 
M.abscessus 
M.aichiense 
M.avium/intracellulare 
M.gordonae 
M.komossense 
M.malmoense 
M.obuense 
M.rhodesiae 
M.senegalense 
M.shimoidei 
M.tokaiense 
M.xenopi 
Wayne & Kubica 1986 
M.chelonae Jenkins et al. 1982 
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Tabelle 4.2: Mit der Literatur übereinstimmende positive Ergebnisse des 
Nitratreduktionstest im RPO-System 
 
Spezies mit positivem Nitratreduktionstest Literaturangabe 
M.fortuitum 
M.phlei  
Kubica 1973 
M.diernhoferi (88 % der untersuchten Stämme) 
M.fortuitum 
M.peregrinum 
M.phlei 
M.smegmatis 
Pattyn & Portaels 1972 
M.chitae 
M.duvalii 
M.fortuitum  
M.gilvum 
M.neoaurum 
M.phlei 
M.smegmatis 
Jenkins et al. 1982 
M.agri 
M.chitae 
M.duvalii 
M.farcinogenes 
M.fortuitum 
M.gilvum 
M.neoaurum 
M.phlei 
M.smegmatis 
Wayne & Kubica 1986 
M.fortuitum 
M.peregrinum 
David et al. 1989 
 
 
In Tabelle 4.3 sind die Spezies aufgelistet, für die sich bei Untersuchung mittels des RPO-
Systems im Vergleich mit der Literatur unterschiedliche oder teilweise unterschiedliche 
Ergebnisse bei der Nitratreduktion ergaben. 
 
Auch in der Literatur wurde über die schlechte Reproduzierbarkeit der Nitratreduktion 
berichtet, weshalb sie teilweise aus den Testreihen ausgeschlossen wurde (Wayne et al. 1976). 
Die mittleren Prozentzahlen 42 und 60 % der bei M.mucogenicum ermittelten Ergebnisse (vgl. 
Tabelle 3.5) können mit bei Springer et al. (1995) genannten variablen Nitratreduktionen 
(45 %) für diese Spezies verglichen werden. 
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Tabelle 4.3: Von der Literatur (teilweise) abweichende Ergebnisse des 
Nitratreduktionstests im RPO-System 
 
Ergebnis des 
Nitratreduktionstests 
Spezies 
RPO-System Laut Literatur 
Literaturangabe 
M.aurum - +/- Wayne & Kubica 1986 
M.flavescens - + David et al. 1989, Jenkins et al. 
1982, Kubica 1973, Pattyn & 
Portaels 1972, Wayne 1984, Wayne 
& Kubica 1986 
+/- David et al. 1989 
+ Wayne 1984 
M.gastri - 
- Kubica 1973, Pattyn & Portaels 
1972, Wayne & Kubica 1986 
M.kansasii - + David et al. 1989, Kubica 1973, 
Pattyn & Portaels 1972, Wayne 
1984, Wayne & Kubica 1986 
+ Tsukamura 1967 M.marinum - 
- David et al. 1989, Jenkins et al. 
1982, Kubica 1973, Pattyn & 
Portaels 1972, Wayne & Kubica 
1986 
+ Pattyn & Portaels 1972 M.nonchromoge-
nicum 
- 
- David et al. 1989, Wayne & Kubica 
1986 
M.parafortuitum +/- + Jenkins et al. 1982, Tsukamura 1967 
+/- Wayne & Kubica 1986 M.scrofulaceum - 
- David et al. 1989, Kubica 1973, 
Pattyn & Portaels 1972, Wayne 
1984, Tsukamura 1981 
M.sphagni - + Wayne 1984, Wayne & Kubica 1986 
M.szulgai - + David et al. 1989, Wayne 1984, 
Wayne & Kubica 1986 
+/- Wayne & Kubica 1986 M.terrae + 
+ David et al. 1989, Kubica 1973, 
Wayne 1984 
M.thermoresistibile - + Jenkins et al. 1982, Tsukamura 
1967, Wayne 1984 
M.triviale - + David et al. 1989, Kubica 1973, 
Wayne 1984 
+/- Jenkins et al. 1982, Pattyn & 
Portaels 1972 
M.vaccae + 
(82 %) 
+ Kubica 1973, Wayne & Kubica 1986 
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Insgesamt läßt sich zu der Nitratreduktion des RPO-Testsystems sagen, daß sie sehr 
interessante Ergebnisse liefert, die allerdings leider nur visuell abzulesen sind. Könnte der 
Vorteil des miniaturisierten Testdurchgangs mit einer photometrischen Messung auch des 
Nitrattests verknüpft werden, würden auch schwach positive Reaktionen besser 
wahrgenommen werden und es wäre eine weitergehende Auswertung mit Hilfe der 
Programme „CHARSEP“ und „MATIDEN“ möglich. 
 
Auch der Ureasetest zeigt ähnliche Übereinstimmungen in der Literatur. Bei M.kansasii, 
M.scrofulaceum (Wayne 1984, Jenkins et al. 1982), M.szulgai, M.thermoresistibile (Jenkins et 
al. 1982), M.chelonae (Tsukamura 1981), und M.chitae (Tsukamura 1967) wurden positive 
Ergebnisse erzielt, während sich bei M.xenopi, M.avium/intracellulare, M.malmoense, 
M.asiaticum, M.terrae, M.triviale, M.nonchromogenicum (David et al. 1989) und M.asiaticum 
(Jenkins et al. 1982) negative Ergebnisse fanden. Die Mykobakterienspezies, für die in der 
Literatur variable Ergebnisse beim Ureasetest angegeben wurden, zeigten auch in dieser 
Versuchsreihe keine einheitlichen positiven oder negativen Reaktionen. Diese sind im 
einzelnen M.gastri, M.marinum, M.flavescens und M.gordonae (Wayne 1984, Wayne 1985, 
David et al. 1989, Jenkins et al. 1982, Tsukamura 1967). Weitere Ausführungen zur 
Ureasereaktion folgen in Kapitel 4.2.2. 
 
Die Enzymreaktionen der ersten und zweiten Reaktionsgruppe des RPO-Systems (siehe 
2.1.3.1.1) wurden teilweise in ähnlicher Form bereits von anderen Autoren für Mykobakterien 
untersucht, wobei neben Naphthylamid- auch Methylumbelliferyl-Verbindungen 
einschließlich fluorogener Substrate verwendet wurden (Kämpfer & Kroppenstedt 1994). 
 
Für den b-Galactosidasetest wurden dabei nur positive Resultate für M.terrae (Kämpfer & 
Kroppenstedt 1994, Wayne & Kubica 1986) beziehungsweise für den M.-terrae-Komplex 
(Wayne et al. 1974) berichtet, während in dieser Arbeit nur zwei von drei 
M.nonchromogenicum-Stämmen (Teil des M.-terrae-Komplexes) positiv reagierten. Dafür 
fanden sich einzelne positive Reaktionen unter den schnell wachsenden Mykobakterien (siehe 
Tabellen 3.5 und 3.6). 
 
Die bereits in Kapitel 3.2.2 erwähnten Reaktionen L-Leucin-b-naphthylamid (LEU), H-Lys-b-
naphthylamid (LYS), H-Arg-b-naphthylamid (ARG) und H-D-Ala-b-naphthylamid (DALA), 
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bei denen sich hier nahezu nur positive, und die Reaktionen H-Gly-Pro-b-naphthylamid 
(GLYP) und H-Asp-b-naphthylamid (ASP), bei denen sich hier nahezu nur negative 
Ergebnisse fanden, zeigten bei Kämpfer und Kroppenstedt ähnliche Resultate. 
 
Bei Kämpfer und Kroppenstedt bot M.chitae als einzige Spezies bis auf einen Stamm von 
M.terrae beim Test 4-MU-b-D-Glucuronid zu 100 % ein positives Ergebnis. In dieser Arbeit 
zeigte der Test p-Nitrophenyl-b-glucuronid (PGUR) allein bei M.chitae zu 100 % ein 
positives Ergebnis (vgl. Kapitel 3.2.1 u. 3.2.2). Auch, wenn es sich nicht um denselben 
biochemischen Test handelt und in dieser Arbeit hauptsächlich M.chitae-Stämme aus der 
Tarnok-Stammsammlung aus Borstel (SN) getestet wurden, scheint dieser Test, bei dem b-
glykosidisch gebundenes Glucuronid abgespalten wird, doch besonders bei dieser Spezies 
positive Resultate zu liefern. 
 
Bei Ergebnissen des RPO-Testsystems, die von den Ergebnissen biochemisch verwandter 
Tests in der Literatur abweichen, muß insgesamt berücksichtigt werden, daß in dieser Arbeit 
für die einzelnen Spezies teilweise nur sehr geringe Stammanzahlen zur Verfügung standen, 
so daß die einzelnen Prozentangaben nicht immer sehr aussagekräftig sind. So könnten z.B. 
auch bei M.parafortuitum und bei M.sphagni durch falsch positive Ergebnisse eines einzelnen 
der vier Stämme mehrere Werte von 25 % (entspricht je einem Stamm) bei verschiedenen 
Tests der zweiten Testgruppe entstanden sein (siehe fettgedruckte Werte in Tabelle 3.5 bei 
Taxon 755 und 758). 
 
Langsam wachsende Spezies boten insgesamt häufiger abweichende Ergebnisse als schnell 
wachsende, bei Übereinstimmungen handelte es sich meistens um negative Resultate. Dies 
könnte mit trägeren Reaktionen aufgrund von noch langsamerer Verstoffwechselung von 
Substraten bei dieser Gruppe von Mykobakterien erklärt werden. 
 
Insgesamt sind mehr Abweichungen als Übereinstimmungen festzustellen, die einerseits mit 
den Problemen der Reproduzierbarkeit biochemischer Tests (siehe Kapitel 4.1) und 
andererseits mit der höheren Anfälligkeit für Schwankungen bei niedrigen Stammanzahlen 
pro Spezies erklärt werden können. Auch stellt sich die Frage, ob Tests mit fluorogenen 
Substraten eine höhere Sensibilität für schwach positive Reaktionen besitzen als 
photometrisch meßbare Tests. 
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Auf die Tests der Zucker-Fermentation bzw. Säurebildung aus Zuckern, wie sie auch ähnlich 
in der Literatur beschrieben sind (Pattyn & Portaels 1972, Jenkins et al. 1982, Tsukamura 
1981), wird hier nicht näher eingegangen, da sie aufgrund mangelhafter Ergebnisse aus der 
Wertung herausgenommen wurden. 
 
Überlegungen könnten an anderer Stelle hinsichtlich einer eventuellen Änderung der 
Schwellenwerte für die photometrische Messung angestellt werden, um auch schwächere 
Reaktionen als positiv bzw. stärkere als negativ zu bewerten. Die von der Literatur 
abweichenden Testergebnisse im RPO-System könnten – abgesehen von unterschiedlichen 
Reaktionsbedingungen – auf unterschiedliche Farbintensitäten zurückzuführen sein, die als 
positiv bzw. negativ bewertet werden. In diesem Zusammenhang ist allerdings zu betonen, 
daß herkömmliche physiologische, also auch enzymatische Tests mit dem Auge abgelesen 
werden und die Interpretation der Testergebnisse ohnehin einem subjektiven Moment 
unterliegen. 
 
 
4.2.2 Beurteilung der Tests insgesamt 
 
Die Tabellen 3.5 und 3.6 verdeutlichen, daß viele der Tests des RPO-Mikrotitrationssystems 
Prozentwerte im Bereich zwischen 10 und 90 %, zu einem großen Teil sogar zwischen 20 und 
80 % aufweisen, die nicht für einheitliche positive oder negative Werte innerhalb einer 
Mykobakterienspezies (Jenkins et al. 1982, Wayne & Kubica 1986) und damit nicht für 
ausreichende Differenzierungsmöglichkeiten der Tests sprechen. Aufgrund der bekannten 
Schwierigkeiten bei der Durchführung biochemischer Tests bei Mykobakterien (vgl. Kapitel 
4.1) und der angesprochenen erschwerten Beurteilbarkeit bei wenigen Stämmen pro Taxon 
werden hier die vorhandenen Möglichkeiten der verwendeten Tests zur Differenzierung 
dargestellt: 
 
Die im Ergebniskapitel 3.2.3 herausgestellten Tests mit guten Differenzierungsmöglichkeiten 
nach „CHARSEP“ sowie die in den Kapiteln 3.1.1 (Reproduzierbarkeit), 3.2.2 (Trennbarkeit 
der Taxa mit Hilfe der Prozentwerttabellen) und 3.2.4.1.2 (Trennbarkeit der DC-Gruppen) 
hervorgehobenen Tests sind in Tabelle 4.4 gegenübergestellt. Die Tests, die nach dem 
Computerprogramm „CHARSEP“ einen höheren Wert für den VSP-Index aufweisen, sind in 
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der Tabelle fettgedruckt zu erkennen. Ebenso sind die Tests, die bei den Vorversuchen die 
vier Stämme zu differenzieren vermochten (3.1.1), und die, mit denen die DC-Gruppen 
unterschieden werden konnten, in der Tabelle 4.4 fettgedruckt zu sehen. 
 
Insgesamt finden sich einige Tests, die sowohl nach der statistischen Auswertung als auch 
anhand von Einzelergebnissen Möglichkeiten der Differenzierung bieten. Die Tests nach 
„CHARSEP“ mit einem hohen, aber auch die mit einem niedrigeren (unterhalb von 25 %) 
VSP-Index (Sneath 1979), in der Tabelle normal gedruckt zu sehen, könnten im 
Zusammenhang mit anderen Tests zur Unterscheidung der Mykobakterien beitragen. Die 
ausgewählten Tests BZAR, DALA, PROL, L-ALA, TYR, HPR, a-GLU, b-GLU, b-FUC, 
PNPX, LIPC und URE bieten vergleichsweise hohe Werte für den VSP-Index von 51,2 bis 
82,4 % (Kämpfer & Seiler 1993), weshalb man sie in einem neuen Testsystem 
wiederaufnehmen könnte. Die übrigen in Tabelle 4.4 genannten Tests eignen sich zur 
Unterscheidung einzelner Taxa (Kapitel 3.2.2 und 3.1.1), wie beispielsweise GLY für 
M.fallax, ASP für M.gilvum, TYR für M.gilvum, M.nonchromogenicum und M.terrae, a-MAN 
für M.chelonae und PGUR für M.chitae. 
 
Im folgenden Kapitel wird zusätzlich auf die Wertigkeit der einzelnen Trennungen 
eingegangen. Die Problematik besteht in dieser Versuchsreihe darin, daß einige Taxa nur 
wenige Teststämme umfaßten. Dies drückt sich in den in Kapitel 3.2.3 erwähnten relativ 
niedrigen Werten für Gyll.R(i) und HNQ aus, gemessen an der Taxaanzahl q = 133. Diese 
Problematik wird in Kapitel 4.2.3 nochmals aufgegriffen. Zusätzlich werden bezüglich des 
„CHARSEP“-Programms verschiedene Taxa einer Spezies gleichwertig wie Taxa 
verschiedener Spezies behandelt, da alle Taxa numerisch aufgetragen werden. 
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Tabelle 4.4: Gegenüberstellung der Tests mit hohen Trennwerten nach „CHARSEP“ 
(Kapitel 3.2.3), mit guter Reproduzierbarkeit (Kapitel 3.1.1) und mit 
guten Differenzierungsmöglichkeiten zwischen verschiedenen Taxa 
(Kapitel 3.2.2) und der DC-Gruppen (Kapitel 3.2.4.1.2) 
 
Testsubstrate Charsep Reproduzier-
barkeit 
Differenzie-
rung der 
Taxa 
Diffenzierung 
der DC-
Gruppen 
Na-Benzoyl-DL-Arginin-b- BZAR   BZAR 
H-Ala-Phe-Pro-b-naphthylamid APPA   APPA 
L-Pyroglutamic acid-b-  PYR   
H-D-Ala-b-naphthylamid DALA   DALA 
H-Asp-b-naphthylamid   ASP  
H-Gly-b-naphthylamid   GLY GLY 
L-Prolin-b-naphthylamid PROL   PROL 
L-Alanin-p-nitroanilid L-ALA L-ALA  L-ALA 
H-Tyr-b-naphthylamid TYR  TYR TYR 
4-Hydroxy-L-prolin-b- HPR   HPR 
H-Gly-Trp-b-naphthylamid GLYT    
p-Nitrophenyl-a-D-glucopyranosid a-GLU a-GLU a-GLU  
p-Nitrophenyl-b-D-glucopyranosid b-GLU b-GLU b-GLU b-GLU 
p-Nitrophenyl-b-glucuronid   PGUR  
p-Nitrophenyl-a-D- a-MAN a-MAN a-MAN a-MAN 
p-Nitrophenyl-b-D-fucopyranosid b-FUC b-FUC  b-FUC 
p-Nitrophenyl-b-D-xylopyranosid PNPX PNPX PNPX  
p-Nitrophenyl-phosphorylcholin LIPC LIPC LIPC LIPC 
D-Xylose Fermentation XYL    
Harnstoff URE  URE  
Nitratreduktion  NIT NIT  
 
Fettgedruckte Testabkürzungen in der 2. Spalte: VSP-Index von 51,2 bis 82,4 % (vgl. 3.2.3), 
fettgedruckte Testabkürzungen in der 3. und 5. Spalte: bessere Differenzierungsmöglichkeiten bei der 
Untersuchung einzelner Taxa (bei den Tests zur Reproduzierbarkeit) und der DC-Gruppen.  
 
 
4.2.3 Beurteilung der Trennbarkeit mykobakterieller Taxa und Gruppen  
 
Die aufgeführten visuellen Ergebnisse (Kapitel 3.2.1) der mit Hilfe des RPO-Systems 
getesteten Stämme stimmen innerhalb ihrer Taxa größtenteils überein. Bezüglich der in 
Kapitel 3.2.2 dargestellten photometrisch erzielten Testergebnisse von M.chelonae, M.chitae 
und M.diernhoferi werden allerdings zahlreiche Unterschiede innerhalb der Taxa deutlich, die 
auch in Form der mittleren Prozentzahlen (20-80 %) in den Tabellen 3.5 und 3.6 ausgedrückt 
werden. 
 
In Kapitel 3.2.4 wird schließlich herausgestellt, daß mit Hilfe des RPO-Systems innerhalb von 
Taxagruppen in der Regel größere Unterschiede gefunden werden als zwischen den Gruppen. 
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So ist eine biochemische Unterscheidung der beiden großen Gruppen der schnell und der 
langsam wachsenden Mykobakterien mit den verwendeten Tests nicht möglich (3.2.4.1.1). 
Diese Aussage widerspricht den genetisch eindeutig bestimmbaren Unterschieden dieser 
beiden Gruppen (Böttger 1991) und auch zu bereits bekannten Möglichkeiten der 
biochemischen Unterscheidung (Wayne 1984, Wayne & Kubica 1986). Auch eine 
Unterscheidung zwischen den verschiedenen DC-Gruppen (3.2.4.1.2) und Spezies-
Komplexen (3.2.4.1.3) ist nahezu unmöglich.  
 
Es zeigen sich insgesamt zahlreiche Unterschiede zwischen einzelnen Taxa innerhalb von 
Taxagruppen, sowohl innerhalb der DC-Gruppen (3.2.4.2.2), der Spezies-Komplexe 
(3.2.4.2.3), als auch zwischen Taxa innerhalb langsam wachsender Spezies (3.2.4.2.1), 
beispielsweise innerhalb des M.-avium-Komplexes oder M.terrae. Die Folge ist eine 
unzureichende Zuordnung der Spezies zu Spezies oder zu Gruppen bei niedrigen (< 0,90, 
manchmal sogar < 0,50) Willcox-Wahrscheinlichkeiten, verglichen mit anderen Angaben in 
der Literatur (Kämpfer & Seiler 1993). 
 
Nur innerhalb der DC-Gruppe B und zwischen Taxa innerhalb schnell wachsender Spezies 
besteht eine gewisse Homogenität bezogen auf die Testergebnisse. Die Homogenität der DC-
Gruppe B mit M.abscessus und M.chelonae bestätigt die in der Literatur beschriebene 
Verwandtschaft dieser beiden Spezies  (Böttger 1991). Durch die nahezu fehlenden 
Trennungen zwischen Taxa innerhalb schnell wachsender Spezies wurde hier die genetische 
Verwandtschaft phänotypisch nachgewiesen. Zusätzlich bestätigt die fehlende Unterscheidung 
zwischen M.scrofulaceum und zwei der Taxa von M.avium/intracellulare die in der Literatur 
angegebenen Ergebnisse, daß früher die Spezies des „MAIS“-Komplexes (vgl. Kapitel 1.3.2) 
biochemisch schwer unterscheidbar waren und dies erst durch die Amidreihen mit einiger 
Sicherheit gelang (Bönicke 1960). Allerdings muß dabei berücksichtigt werden, daß die 
langsam wachsenden Mykobakterien in dieser Testreihe insgesamt träger reagieren als die 
schnell wachsenden (vgl. Ergebniskapitel 3.2.2), so daß hier auch schlechtere 
Differenzierungsmöglichkeiten bestehen. 
 
Die mittels chemotaxonomischer und molekularbiologischer Verfahren vorgenommene 
Voreinteilung der Taxa konnte mit den Ergebnissen des RPO-Systems nur teilweise bestätigt 
werden. Eine weitere Unterscheidung der vordefinierten Gruppen mit Hilfe der verwendeten 
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Tests erscheint nicht sinnvoll, da deren Reproduzierbarkeit nicht ausreichend und außerdem 
eine so genaue Trennung der Spezies in Subtypen wie mit der PCR-Restriktionsanalyse nicht 
möglich ist, wie am Beispiel von M.gordonae mit 13 verschiedenen Typen (vgl. Tabelle 2.5 in 
Kapitel 2.2) deutlich wird. 
 
Insgesamt bleibt zu erwähnen, daß bezüglich der Anzahl der Taxa relativ wenige Stämme 
untersucht wurden und somit nicht immer repräsentative Ergebnisse für Taxa oder Spezies 
zustande kommen können. Laut Literaturangaben sollten ausreichend (Wayne 1981), nach 
Tsukamura (1981b) mindestens 5 Stämme pro Taxon, vorhanden sein und die Taxaanzahl 
möglichst gering gehalten werden, um ausreichend differenzieren zu können. Trotz der 
umfangreichen Stammsammlung, auf die die vorliegende Arbeit zurückgreifen konnte, gelang 
es nicht für alle Taxa, mindestens 5 Stämme unterschiedlicher Herkunft zu testen. 
 
 
4.3 Fazit 
 
Das RPO-Testsystem eignet sich nicht zur Differenzierung von Mykobakterien. Trotz der 
angesprochenen Schwierigkeiten erscheinen einzelne Tests des RPO-Mikrotitrationssystems 
brauchbar. Zusätzlich zu den im Kapitel 4.2.2 aufgeführten 21 Tests oder den 12 besser 
differenzierenden Tests nach „CHARSEP“ müssten jedoch andere enzymatische Tests mit 
ähnlich guten differenzierenden Eigenschaften entwickelt und zu einem neuen 
Mikrotitrationssystem mit einer ausreichenden Anzahl von Tests (Tsukamura 1967, Wayne 
1981) zusammengestellt werden. Schon Kubica (1973) verwendete Enzymreaktionen zur 
Unterscheidung von Mykobakterien. Auch Tsukamura (1981b) sprach von Vorteilen der 
enzymatischen Tests bezüglich der Differenzierungsmöglichkeiten und äußerte den Wunsch 
nach einer Minimierung der Laborarbeit. Bei der Benutzung eines Mikrotitrationssystems 
könnten die Vorteile eines geringen Zeit- und Arbeitsaufwandes und der Standardisierung 
genutzt werden (Kämpfer & Seiler 1993). Der Ausschluß einer subjektiven Beurteilung der 
Ergebnisse (Kubica 1973) durch die Verwendung eines Meßgerätes erlaubt eine 
unabhängigere und einfachere Durchführung der Versuche. 
Allerdings ist eine Verlängerung der hier festgelegten Inkubationsdauer zu erwägen, um auch 
spätere positive Reaktionen aufzudecken, wie an anderer Stelle schon beschrieben wurde 
(Kämpfer & Kroppenstedt 1994). Auch ist über die oben erwähnte Änderung der 
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Schwellenwerte und die photometrische Auswertung des Nitrattests nachzudenken. Im 
Anschluß kann wieder eine Auswertung im Sinne der numerischen Taxonomie nach Sneath 
(1979a, 1979b) erfolgen. Auch Wayne (1981) befürwortete die „computerassisted 
identification“ mit Hilfe der numerischen Taxonomie im klinischen Labor. 
 
Was allerdings die Eignung miniaturisierter und automatisierter biochemischer Testsysteme 
wie dem RPO-Testsystem grundsätzlich in Frage stellt, ist bei vielen Mykobakterienstämmen 
die Unmöglichkeit, Einzelzellsuspensionen herzustellen. Auch mit aufwändigen 
Suspensionsverfahren gelingt es oft nicht, makroskopisch sichtbare Zellaggregate zu 
eliminieren. Die photometrische Auswertung wird dadurch erheblich gestört, und 
wahrscheinlich ist dies die Hauptursache für z.T. stark abweichende Meßergebnisse bei 
mehrfacher Messung derselben Mikrotiterplatte. Darüber hinaus ist das Aggregatproblem 
dafür verantwortlich zu machen, daß die Größe der Kontaktoberfläche zwischen 
Bakterienzellen und Substrat und somit auch die Testergebnisse starken Schwankungen 
unterliegen. Diese Tatsache ist vermutlich eine wichtige Ursache für die z.T. stark 
abweichenden Testergebnisse bei mehrfacher Testung des selben Teststammes in 
unterschiedlichen Mikrotiterplatten. Schon bei der Entwicklung der heute üblichen 
biochemischen Tests zur Differenzierung von Mykobakterien in den 1970er Jahren begegnete 
man dem Phänomen der starken Zellkohäsion durch den Verzicht auf Trübungsmessungen bei 
der Herstellung von Standardsuspensionen und durch Suspension einer abgewogenen 
definierten Bakterienmasse in einem definierten Flüssigkeitsvolumen (Wayne et al. 1974). 
 
Die bei der biochemischen Untersuchung von Mykobakterien generell beobachtete 
mangelhafte Reproduzierbarkeit scheinen sie zu einem idealen Objekt für die 
chemotaxonomische und insbesondere für die molekularbiologische Identifizierung zu 
machen. In Anbetracht der Tatsache, daß molekulare Verfahren wie die PCR, die Verwendung 
von Gensonden, die DNA-Sequenzierung und Restriktionsanalysen heute relativ schnell, 
einfach und preiswert durchzuführen sind, stellt sich die Frage, ob die biochemische 
Differenzierung von Mykobakterien überhaupt noch eine Zukunft hat. Es ist zweifelhaft, ob 
die Miniaturisierung und Automatisierung der biochemischen Tests an diesem Trend etwas 
ändern können. 
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5. Zusammenfassung 
 
Ziel der Arbeit war die Erprobung eines vorgefertigten miniaturisierten Testsystems zur 
biochemischen Differenzierung grampositiver Bakterien bezüglich seiner Eignung für die 
Differenzierung von Mykobakterien. Dieses sogenannte RPO-System bietet die Möglichkeit, 
biochemische Tests an Bakterienstämmen bei nur geringem Zeit- und Arbeitsaufwand 
durchzuführen. Das standardisierte Verfahren erlaubte die Durchführung von jeweils 44 
enzymatischen Tests innerhalb von circa eineinhalb Tagen. 
 
Da die Tests des RPO-Systems allgemein für gram positive Bakterien entwickelt wurden, galt 
es, diejenigen Tests zu selektieren, die sich für  die Differenzierung von Mykobakterien als 
nützlich erweisen. Weiterhin stellte sich die Frage, ob das System in der Lage ist, 
molekularbiologisch klar voneinander abgegrenzte Mykobakterientaxa auf Spezies- und 
Subtypenebene voneinander zu unterscheiden. Es wurden insgesamt 439 Teststämme mit 133 
verschiedenen Taxa (insgesamt 62 Spezies) untersucht, so daß pro Taxon durchschnittlich 3 
Teststämme zur Verfügung standen. 
 
Insgesamt stellten sich von den 44 biochemischen Tests 17 als unbrauchbar heraus. Hierbei 
handelte es sich hauptsächlich um die Fermentation verschiedener Zucker, bei denen sich fast 
durchweg keinerlei Reaktion zeigte. Von den 27 verbleibenden Tests erwiesen sich bezüglich 
ihrer Differenzierungsfähigkeit 21 Tests und im engeren Sinne nur 12 Tests als nützlich. Mit 
Hilfe dieser Tests wurde ein gewisser Grad an Differenzierung zwischen den untersuchten 
Mykobakterien erreicht und es wurden molekularbiologisch und chemotaxonomisch definierte 
Taxa und verwandte Taxagruppen teilweise voneinander unterschieden. Die Unterscheidung 
bzw. die korrekte Zuordnung zu den einzelnen Gruppen, Spezies und Taxa erfolgte insgesamt 
nur mit Willcox-Wahrscheinlichkeiten von meist weniger als 0,9, oft wurden auch falsche 
Taxa zugeordnet. Somit erscheint es erforderlich, die engere Auswahl der 12 Tests mit 
anderen, neu zu entwickelnden enzymatischen Tests zusammenzustellen und verschiedene 
Mykobakterienspezies mit größeren Stammanzahlen unter verbesserten Bedingungen erneut 
zu testen. 
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Abkürzungsverzeichnis 
 
 
16SrRNA ribosomale RNA mit einer Sedimentationsrate von 16 Svedberg 
ATCC  American Type Culture Collection, Rockville 
BCG  Bacille Calmette Guérin (Mykobacterium-bovis-Stamm, der als Lebendimpfstoff 
gegen Tuberkulose verwendet wird) 
bp  Basenpaare 
CIP  Collection de l’Institut Pasteur, Paris 
DC  Dünnschichtchromatographie 
DSM  Deutsche Stammsammlung von Mykobakterien, Braunschweig 
hsp  heat shoc protein 
kD  Kilodalton 
MAIS  “Mycobacterium-avium-intracellulare-scrofulaceum-Komplex” 
NCTC  National Collection of Type Cultures, London 
PCR  polymerase chain reaction (Polymerase-Kettenreaktion) 
PRA  PCR-Restriktionsanalyse 
RPO  rapid identification system for gram positive organisms, Firma Merlin, Bonn 
sp.  Spezies 
ssp.  Subspezies 
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Tabelle 1: Auflistung der 133 mit dem RPO-Testsystem untersuchten Taxa 
und Taxagruppen* 
 
Taxon  Bezeichnung Taxon  Bezeichnung Taxon  Bezeichnung 
  001     Mycol A 
  002     Mycol B 
  003     Mycol D 
  004     Mycol E 
  005     Mycol F 
  006     Mycol H 
  007     Mycol H/I 
  008     Mycol J 
  009     Mycol M 
  010     Schnell wachsend 
  011     Langsam wachsend 
  012     Komplex „A“ 
  013     Komplex „B“ 
  014     Komplex „C“ 
  015     Komplex „D“ 
  610     M. abscessus 
  611     M. agri 
  612     M. aichiense 
  613     M. alvei 
  615     „M. aquaeI“ 
  616     „M. aquaeII“ 
  617     „M. aquaeIII“ 
  618     „M. aquaeIV“ 
  619     M. asiaticum 
  621     M. aurumI 
  622     M. aurumII 
  623     M. aurumIII 
  624     M. aurumIV 
  625     M. austroafricanum 
  626     M. avium/intracellulare 
  627     M. avium/intrac.I 
  628     M. avium/intrac.II 
  629     M. avium/intrac.III 
  631     M. avium/intrac.V 
  632     M. bovis BCG 
  633     M. brumae 
  600     M. chelonae 
  635     M. chelonaeI 
  636     M. chelonaeII 
  637     M. chelonaeIII 
  638     M. chitae 
  639     M. chubuense 
  640     M. confluentis 
  641     M. cookii 
  643     M. diernhoferiI 
  644     M. diernhoferiII 
  645     M. duvalii 
  752     M. fallax 
  646     M. fallaxI 
  647     M. farcinogenesI 
  648     M. flavescens 
  602     M. fortuitum 
  649     M. fortuitumI 
  650     M. fortuitumII 
  651     M. fortuitumIII 
  652     M. fortuitumIV 
  654     M. gastri 
  753     M. gilvum 
  655     M. gilvumI 
  659     M. gordonaeIV 
  663     M. gordonaeVIII 
  665     M. gordonaeX 
  666     M. gordonaeXI 
  672     M. hiberniaeI 
  674     M. interjectum 
  675     M. intermedium 
  608     M. kansasii 
  676     M. kansasiiI 
  677     M. kansasiiII 
  678     M. kansasiiIII 
  680     M. kansasiiV 
  754     M. komossense 
  681     M. komossenseI 
  684     M. madagascariense 
  685     M. malmoense 
  686     M. marinum 
  687     M. moriokaense 
  689     M. mucogenicumI 
  690     M. mucogenicumII 
  691     M. mucogenicumIII 
  692     M. neoaurum 
  693     M. nonchromogenicum 
  694     M. obuense 
  755     M. parafortuitum 
  695     M. parafortuitumI 
  697     M. peregrinumI 
  698     M. peregrinumII 
  699     M. phleiI 
  700     M. porcinum 
  701     M. poriferae 
  702     M. pulveris 
  703     M. rhodesiae 
  756     „M. rhodochrous“  
  704     „M. rhodochrousI“ 
  705     M. scrofulaceum 
  706     M. senegalenseI  
  707     M. shimoidei 
  709     M. smegmatisI 
  758     M. sphagni 
  710     M. sphagniI 
  711     M. szulgai 
  713     M. terraeI 
  714     M. terraeII 
  715     M. terraeIII 
  717     „M. thamnopheosI“ 
  718     „M. thamnopheosII“ 
  719     M. thermoresistibile 
  720     M. tokaiense 
  722     M. trivialeI 
  723     M. trivialeII 
  724     M. vaccaeI 
  725     M. vaccaeII 
  726     M. xenopi 
  727     Tsukamurella sp. 
  728     „M. CleggII“ 
  730     „M. King-Fong“ 
  731     „M. piscium“ 
  732     „M. platypoecilus“ 
  733     „M. scotochromogen“ 
  734     „M. valentiae“ 
  735     „M. yucho“ 
  736     M. sp. Typ A 
  737     M. sp. Typ B 
  738     M. sp. Typ C 
  739     M. sp. Typ D 
  740     M. sp. Typ E 
  746     V 10x M. brumae 
  747     V 10x M. mucogen. 
  748     V 10x M. fortuit. 
  749     V 10x M. obuense 
  750     M.chelonaeV 
  751     M.chelonaeIV 
  757     BCG 
 
*001-757: jeweilige Taxanummern (001-015 bezeichnen Taxagruppen und nicht einzelne Taxa). 
„V“ der Taxanummern 746-749 = Vorversuche zur Reproduzierbarkeit. 
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Tabelle 2: Auflistung der DC-Gruppen A bis M ( Taxagruppen 001 bis 009) 
einschließlich deren Zusammensetzung aus Spezies ( Taxa 610-757) 
 
Taxon  Bezeichnung Taxon  Bezeichnung Taxon  Bezeichnung 
 
001:     DC-Gruppe A 
 
Taxaanzahl : 4 
 
633 : M. brumae (1) 
646 : M. fallaxI (5) 
722 : M. trivialeI (1) 
723 : M. trivialeII (1) 
 
 
002:     DC-Gruppe B 
 
Taxaanzahl : 4 
 
610 : M. abscessus (6)  
635 : M. chelonaeI (43)  
636 : M. chelonaeII (8)  
637 : M. chelonaeIII (4) 
 
 
003:     DC-Gruppe D 
 
Taxaanzahl : 13 
 
619 : M. asiaticum (1)  
632 : M. bovis BCG (1)  
654 : M. gastri (3)  
659 : M. gordonaeIV (3)  
663 : M. gordonaeVIII(9)  
665 : M. gordonaeX (3)  
666 : M. gordonaeXI (3)  
676 : M. kansasiiI (1)  
678 : M. kansasiiIII (2)  
680 : M. kansasiiV (15)  
686 : M. marinum (5)  
711 : M. szulgai (4)  
732 : „M. platypoecilus“ (1) 
 
 
004:     DC-Gruppe E 
 
Taxaanzahl : 2 
 
675 : M. intermedium (1) 
685 : M. malmoense (1) 
 
005:     DC-Gruppe F 
 
Taxaanzahl : 13 
 
638 : M. chitae (5)  
640 : M. confluentis (1) 
647 : M. farcinogenesI (1) 
649 : M. fortuitumI (14) 
650 : M. fortuitumII (5) 
652 : M. fortuitumIII (2) 
652 : M. fortuitumIV (1) 
697 : M. peregrinumI (30) 
698 : M. peregrinumII (7) 
700 : M. porcinum (1) 
706 : M. senegalenseI (1) 
709 : M. smegmatisI (16) 
731 : „M. piscium“ (1) 
735 : „M. yucho“ (4) 
736 : M. sp. Typ A (1) 
737 : M. sp. Typ B (1) 
737 : M. sp. Typ C (1) 
 
 
006:     DC-Gruppe H (langsam w.) 
Taxaanzahl : 14 
 
617 : „M. aquaeIII“ (1)  
627 : M. avium/intrac.I (24)  
628 : M. avium/intrac.II (9)  
629 : M. avium/intrac.III(1)  
631 : M. avium/intrac.V (1)  
672 : M. hiberniaeI (1)  
674 : M. interjectum (1)  
693 : M. nonchromogenicum (3)  
705 : M. scrofulaceum (5)  
713 : M. terraeI (3)  
714 : M. terraeII (1)  
715 : M. terraeIII (1)  
726 : M. xenopi (3)  
757 : “BCG” (1)  
 
 
007:     DC-Gruppe H/I 
             (schnell w.) 
 
Taxaanzahl : 31 
 
612 : M. aichiense (1)  
618 : „M. aquaeIV“ (1)  
621 : M. aurumI (1)  
622 : M. aurumII (1)  
623 : M. aurumIII (1)  
624 : M. aurumIV (1)  
625 : M. austroafricanum (1)  
639 : M. chubuense (1)  
641 : M. cookii (2)  
643 : M. diernhoferi I(8)  
645 : M. duvalii (5)  
648 : M. flavescens (6)  
655 : M. gilvumI (3)  
681 : M. komossenseI (1)  
684 : M. madagascariense (1)  
687 : M. moriokaense (1)  
689 : M. mucogenicumI (38)  
690 : M. mucogenicumII (5)  
691 : M. mucogenicumIII (1)  
692 : M. neoaurum (3)  
694 : M. obuense (1)  
695 : M. parafortuitumI (1)  
699 : M. phleiI (11)  
701 : M. poriferae (1)  
702 : M. pulveris (1)  
703 : M. rhodesiae (1)  
710 : M. sphagniI (1)  
717 : „M. thamnopheosI“ (1)  
720 : M. tokaiense (1)  
724 : M. vaccaeI (11)  
725 : M. vaccaeII (1)  
 
 
008:     DC-Gruppe J 
 
Taxaanzahl : 3 
 
615 : „M. aquaeI“ (1)  
616 : „M. aquaeII“ (1)  
733 : „M. scotochromogen“ (1)  
 
 
009:     DC-Gruppe M 
719 : M. thermoresistibile (2) 
 
 
Bei 001 bis 009 handelt es sich um die Taxa zur Bezeichnung der DC-Gruppen und bei 633, 646 etc. um 
die Taxanummern der einzelnen Spezies. 
Die Zahlen in Klammern (1), (5) etc. geben die jeweiligen Stammanzahlen der einzelnen Taxa an. 
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Tabelle 3: Beispiele für die Zuordnung einzelner Teststämme der DC-Gruppe B 
mittels des RPO-Testsystems zu verschiedenen DC-Gruppen 
 
Trennindices Teststamm Rang-
folge 
DC-Gruppe 
 
Nr.: Bezeichnung 
WILLCOX         TAXONOMIC     STANDARD     GAUSSIAN 
PROBABILITY     DISTANCE      ERROR        INTEGRAL 
 
1. 2 : B 
2. 6 : H 
3. 5 : F 
4. 7 : H/I 
MycolB   
a1342 
5. 3 : D 
0.9996162       0.2562117    -1.1020997    0.1356660 
0.0003426       0.3856307     1.3005877    0.9032000 
0.0000197       0.4269139     2.8507139    0.9978140 
0.0000113       0.4388917     2.8273227    0.9975990 
0.0000100       0.4317106     3.1083766    0.9990360 
 
1. 2 : B 
2. 6 : H 
3. 3 : D 
4. 5 : F 
MycolB   
a1343 
5. 7 : H/I 
0.8937920       0.3098625     0.1915785    0.5437949 
0.0935008       0.3709447     0.9738067    0.8238140 
0.0077221       0.4014833     2.3810013    0.9913440 
0.0040312       0.3972544     2.1468824    0.9838230 
0.0009256       0.4260455     2.5314835    0.9943000 
 
1. 2 : B 
2. 6 : H 
3. 5 : F 
4. 1 : A 
MycolB   
a1344 
5. 7 : H/I 
0.9687480       0.2783815    -0.5675201    0.2843390 
0.0117565       0.3206012    -0.1463888    0.4364399 
0.0098316       0.3590574     1.2404524    0.8925120 
0.0042451       0.3533909     3.6716539    0.9998410 
0.0033876       0.3742102     1.3377452    0.9082410 
 
1. 2 : B 
2. 6 : H 
3. 3 : D 
4. 5 : F 
MycolB   
a1345 
5. 7 : H/I 
0.9997124       0.2547620    -1.1370550    0.1292380 
0.0002693       0.3904034     1.4067824    0.9192430 
0.0000072       0.4376748     3.2518968    0.9993130 
0.0000066       0.4472508     3.3333148    0.9995620 
0.0000042       0.4570801     3.2461911    0.9993130 
 
1. 2 : B 
2. 6 : H 
3. 3 : D 
4. 5 : F 
MycolB   
a1346 
5. 4 : E 
0.9999418       0.2221444    -1.9235614    0.0274290 
0.0000527       0.4025474     1.6770004    0.9525400 
0.0000036       0.4342767     3.1701267    0.9990360 
0.0000008       0.4706536     3.8886706    0.9999280 
0.0000007       0.4168666     4.1245256    0.9999860 
 
1. 2 : B 
2. 6 : H 
3. 5 : F 
4. 7 : H/I 
MycolB   
a1347 
5. 3 : D 
0.9999811       0.2757078    -0.6319913    0.2709310 
0.0000171       0.4511384     2.7582034    0.9970200 
0.0000008       0.4891754     4.3281994    0.9999999 
0.0000006       0.4989210     4.2097650    0.9999999 
0.0000001       0.4880839     4.4649179    0.9999999 
 
1. 2 : B 
2. 6 : H 
3. 5 : F 
4. 3 : D 
MycolB   
a13100 
5. 7 : H/I 
0.9999276       0.2503626    -1.2431366    0.1074879 
0.0000556       0.4170087     1.9987807    0.9767040 
0.0000098       0.4380470     3.1149030    0.9990360 
0.0000045       0.4443930     3.4135600    0.9996630 
0.0000022       0.4643155     3.4128195    0.9996630 
 
1. 2 : B 
2. 6 : H 
3. 5 : F 
4. 3 : D 
MycolB   
a13101 
5. 7 : H/I 
0.9999276       0.2503626    -1.2431366    0.1074879 
0.0000556       0.4170087     1.9987807    0.9767040 
0.0000098       0.4380470     3.1149030    0.9990360 
0.0000045       0.4443930     3.4135600    0.9996630 
0.0000022       0.4643155     3.4128195    0.9996630 
 
1. 2 : B 
2. 6 : H 
3. 5 : F 
4. 3 : D 
MycolB   
a13102 
5. 7 : H/I 
0.9999276       0.2503626    -1.2431366    0.1074879 
0.0000556       0.4170087     1.9987807    0.9767040 
0.0000098       0.4380470     3.1149030    0.9990360 
0.0000045       0.4443930     3.4135600    0.9996630 
0.0000022       0.4643155     3.4128195    0.9996630 
 
1. - 5. (1. Spalte: „Rangfolge“): Reihenfolge der Zuordnungen gestaffelt nach der „Willcox probability“. 
1 – 7 (Spalte unter „DC-Gruppe“): Taxon der jeweilig zugeordneten DC-Gruppe (siehe auch Tabellen 1 
und 2 des Anhangs, wobei 001, 002 etc. jeweils 1, 2 etc. entsprechen). 
Zu fettgedruckten Zahlen siehe Text. 
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Fortsetzung von Tabelle 3: 
 
Trennindices Teststamm Rang-
folge 
DC-Gruppe 
 
Nr.: Bezeichnung 
WILLCOX         TAXONOMIC     STANDARD     GAUSSIAN 
PROBABILITY     DISTANCE      ERROR        INTEGRAL 
 
1. 2 : B 
2. 5 : F 
3. 6 : H 
4. 7 : H/I 
MycolB   
a13103 
5. 3 : D 
0.9985203       0.2823446    -0.4719579    0.3409030 
0.0010391       0.4145903     2.5582693    0.9946140 
0.0001659       0.4152286     1.9591706    0.9744420 
0.0001086       0.4472508     3.0198298    0.9986500 
0.0001043       0.4060696     2.4913646    0.9936130 
 
1. 2 : B 
2. 7 : H/I 
3. 6 : H 
4. 1 : A 
MycolB   
a13104 
5. 5 : F 
0.9874002       0.3284306     0.6393080    0.7549030 
0.0052929       0.4037279     2.0175229    0.9777840 
0.0044764       0.3817697     1.2146747    0.8868610 
0.0018344       0.3647373     4.0232823    0.9999860 
0.0007080       0.4337988     3.0140948    0.9986500 
 
1. 2 : B 
2. 1 : A 
3. 7 : H/I 
4. 6 : H 
MycolB   
a13105 
5. 3 : D 
0.8912094       0.3146073     0.3059886    0.6368310 
0.1056638       0.3110257     2.3587347    0.9906130 
0.0009040       0.4277806     2.5714416    0.9949150 
0.0008681       0.4052982     1.7382082    0.9581850 
0.0008166       0.3816193     1.9030023    0.9712830 
1. - 5. (1. Spalte: „Rangfolge“): Reihenfolge der Zuordnungen gestaffelt nach der „Willcox probability“. 
1 – 7 (Spalte unter „DC-Gruppe“): Taxon der jeweilig zugeordneten DC-Gruppe (siehe auch Tabellen 1 
und 2 des Anhangs, wobei 001, 002 etc. jeweils 1, 2 etc. entsprechen). 
Zu fettgedruckten Zahlen siehe Text. 
 
 
 
Tabelle 4: Beispiele für die Zuordnung einzelner Teststämme der DC-Gruppe D 
mittels des RPO-Testsystems zu verschiedenen DC-Gruppen 
 
Trennindices Teststamm Rang-
folge 
DC-Gruppe 
 
Nr.: Bezeichnung 
WILLCOX         TAXONOMIC     STANDARD     GAUSSIAN 
PROBABILITY     DISTANCE      ERROR        INTEGRAL 
 
1. 3 : D 
2. 6 : H 
3. 4 : E 
4. 7 : H/I 
MycolD   
a13212 
5. 8 : J 
0.9432457       0.2254296    -1.8554746    0.0321570 
0.0428616       0.3112222    -0.3550835    0.3631689 
0.0080016       0.3180961     1.4223641    0.9221960 
0.0052486       0.3485897     0.7477190    0.7793500 
0.0006270       0.3176476     1.8998236    0.9706210 
 
1. 3 : D 
2. 7 : H/I 
3. 6 : H 
4. 2 : B 
MycolD   
a13213 
5. 4 : E 
0.9975724       0.3038091     0.0306138    0.6405759 
0.0015056       0.3925651     1.7604481    0.9607960 
0.0008791       0.4283992     2.2522312    0.9877760 
0.0000255       0.4639763     3.9077103    0.9999520 
0.0000103       0.4168666     4.1245256    0.9999860 
 
1. 3 : D 
2. 6 : H 
3. 8 : J 
4. 7 : H/I 
MycolD   
a13214 
5. 4 : E 
0.6557809       0.2729875    -0.7110620    0.2388520 
0.2054526       0.2940899    -0.7362948    0.2236270 
0.0813979       0.2778422     0.7494582    0.7852359 
0.0229452       0.3443135     0.6492415    0.7549030 
0.0213029       0.3180961     1.4223641    0.9221960 
 
1. 4 : E 
2. 6 : H 
3. 3 : D 
4. 7 : H/I 
MycolD   
a13218 
5. 2 : B 
0.9052799       0.2547329    -0.3111260    0.3782800 
0.0520271       0.3052139    -0.4887735    0.3156140 
0.0420959       0.3227256     0.4858120    0.6730310 
0.0005096       0.3751987     1.3605087    0.9130850 
0.0000780       0.3931072     2.1988502    0.9857380 
1. - 5. (1. Spalte: „Rangfolge“): Reihenfolge der Zuordnungen gestaffelt nach der „Willcox probability“. 
1 – 7 (Spalte unter „DC-Gruppe“): Taxon der jeweilig zugeordneten DC-Gruppe (siehe auch Tabellen 1 
und 2 des Anhangs, wobei 001, 002 etc. jeweils 1, 2 etc. entsprechen). 
Zu fettgedruckten und unterstrichenen Zahlen siehe Text. 
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Fortsetzung von Tabelle 4: 
 
Trennindices Teststamm Rang-
folge 
DC-Gruppe 
 
Nr.: Bezeichnung 
WILLCOX         TAXONOMIC     STANDARD     GAUSSIAN 
PROBABILITY     DISTANCE      ERROR        INTEGRAL 
 
1. 4 : E 
2. 6 : H 
3. 3 : D 
4. 7 : H/I 
MycolD   
a13219 
5. 2 : B 
0.9052799       0.2547329    -0.3111260    0.3782800 
0.0520271       0.3052139    -0.4887735    0.3156140 
0.0420959       0.3227256     0.4858120    0.6730310 
0.0005096       0.3751987     1.3605087    0.9130850 
0.0000780       0.3931072     2.1988502    0.9857380 
 
1. 6 : H 
2. 4 : E 
3. 3 : D 
4. 7 : H/I 
MycolD   
a13220 
 
5. 5 : F 
0.4123853       0.3450818     0.3983297    0.6480270 
0.4107228       0.3180961     1.4223641    0.9221960 
0.1644159       0.3677811     1.5700061    0.9417920 
0.0102848       0.3935074     1.7821494    0.9624620 
0.0018862       0.4190332     2.6637012    0.9960930 
 
1. 3 : D 
2. 4 : E 
3. 6 : H 
4. 7 : H/I 
MycolD   
a13221 
5. 5 : F 
0.4562662       0.2319083    -1.6995743    0.0455139 
0.4521354       0.2547329    -0.3111260    0.3782800 
0.0808408       0.2758958    -1.1411328    0.1271429 
0.0106377       0.3151072    -0.0233639    0.4090460 
0.0000844       0.4163732     2.6005772    0.9953390 
 
1. 3 : D 
2. 6 : H 
3. 7 : H/I 
4. 2 : B 
MycolD   
a13222 
5. 4 : E 
0.9907654       0.2366510    -1.5854480    0.0570530 
0.0057624       0.3659184     0.8619659    0.7910300 
0.0027434       0.3702301     1.2460851    0.8925120 
0.0005720       0.4079034     2.5556284    0.9946140 
0.0001142       0.3707849     2.8638239    0.9978820 
 
1. 3 : D 
2. 6 : H 
3. 7 : H/I 
4. 2 : B 
MycolD   
a13235 
5. 4 : E 
0.9995778       0.3627109     1.4480009    0.9250660 
0.0003928       0.4568491     2.8852701    0.9980120 
0.0000192       0.4667023     3.4677873    0.9996630 
0.0000081       0.4918747     4.5804217    0.9999999 
0.0000019       0.4583383     5.2591093    0.9999999 
 
1. 1 : A 
2. 3 : D 
3. 6 : H 
4. 7 : H/I 
MycolD   
a13239 
5. 5 : F 
0.9907453       0.2254132     -0.2944422    0.4051650 
0.0085019       0.3284136     0.6226863    0.7323710 
0.0005119       0.3709447     0.9738067    0.8238140 
0.0001300       0.4028095     1.9963715    0.9767040 
0.0000472       0.4216765     2.7264265    0.9967360 
 
1. 6 : H 
2. 5 : F 
3. 7 : H/I 
4. 3 : D 
MycolD   
a13241 
5. 4 : E 
0.8088628       0.3493486     0.4932695    0.6664019 
0.1281827       0.3791266     1.7167036    0.9563670 
0.0347466       0.4082891     2.1225621    0.9829970 
0.0147038       0.4060696     2.4913646    0.9936130 
0.0127754       0.3707849     2.8638239    0.9978820 
 
1. 7 : H/I 
2. 6 : H 
3. 5 : F 
4. 4 : E 
MycolD   
a13242 
5. 3 : D 
0.6971013       0.2568253    -1.3655643    0.0869149 
0.1701895       0.2928278    -0.7643775    0.2296500 
0.0983793       0.3127476     0.1415055    0.5437949 
0.0204795       0.3180961     1.4223641    0.9221960 
0.0138416       0.3544479     1.2491629    0.8925120 
 
1. - 5. (1. Spalte: „Rangfolge“): Reihenfolge der Zuordnungen gestaffelt nach der „Willcox probability“. 
1 – 7 (Spalte unter „DC-Gruppe“): Taxon der jeweilig zugeordneten DC-Gruppe (siehe auch Tabellen 1 
und 2 des Anhangs, wobei 001, 002 etc. jeweils 1, 2 etc. entsprechen). 
Zu fettgedruckten und unterstrichenen Zahlen siehe Text. 
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Tabelle 5: Anzahl der unterschiedlich ausfallenden Testergebnisse pro Taxapaar schnell 
wachsender Mykobakterientaxa (Grundlage für die Berechnungen waren 
die Prozentwerttabellen und der Level von 90 % - vgl. Kapitel 2.1.3.2.2 –, 
bezogen auf nunmehr 27 Tests – vgl. Kapitel 3.2.3) 
 
  Taxon|610|611|612|613|618|621|622|623|624|625|633|635|636|637|638|639|640|641 
  ----------------------------------------------------------------------------- 
    610|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    611|  1|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    612|  1|  5|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    613|  4|  8|  7|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    618|  3|  4|  3| 10|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    621|  5|  7|  6|  7|  7|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    622|  5|  7|  6|  5|  7|  8|   |  M.aurum  |   |   |   |   |   |   |   |    
    623|  6|  9|  6|  5|  7|  8|  2|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    624|  5|  6|  7| 10|  6|  9|  5|  7|   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    625|  4|  8|  5| 10|  4|  5|  7|  7|  8|   |   |   |   |   |   |   |   |    
    633|  5| 10|  9|  4| 12|  9|  9|  7| 12| 10|   |   |   |   |   |   |   |    
    635|  0|  2|  1|  3|  3|  4|  3|  3|  4|  3|  2|   |   |   |   |   |   |    
    636|  1|  4|  4|  4|  6|  5|  5|  5|  8|  5|  4|  0|   |  M.chelonae   |    
    637|  0|  2|  2|  5|  4|  6|  6|  7|  6|  4|  5|  0|  1|   |   |   |   |    
    638|  2|  4|  4|  4|  5|  6|  5|  4|  9|  6|  7|  2|  2|  3|   |   |   |    
    639|  5|  8|  5|  8|  6|  7|  5|  5|  2|  6| 10|  4|  8|  6|  8|   |   |    
    640|  5|  9|  6|  5|  9|  6|  8|  6| 13|  9|  7|  3|  3|  6|  4| 11|   |    
    641|  3|  7|  5|  5|  8|  7|  7|  5| 12|  8|  7|  2|  2|  4|  2| 10|  1|    
    643|  2|  4|  1|  2|  2|  4|  1|  0|  3|  3|  3|  1|  3|  2|  3|  2|  2|  2 
    645|  1|  2|  0|  3|  1|  2|  3|  2|  2|  3|  4|  1|  3|  2|  4|  1|  3|  3 
    646|  3|  7|  6|  4|  9|  7|  8|  6| 13|  9|  5|  1|  1|  4|  2| 11|  1|  0 
    647|  2|  6|  3|  4|  6|  9|  5|  5|  6|  8|  6|  2|  6|  3|  5|  4|  9|  7 
    648|  0|  1|  1|  1|  2|  3|  3|  2|  5|  4|  3|  1|  1|  1|  1|  4|  2|  1 
    649|  2|  3|  3|  3|  4|  7|  3|  4|  3|  6|  4|  2|  6|  2|  5|  3|  8|  7 
    650|  2|  2|  2|  3|  3|  5|  2|  3|  1|  5|  4|  1|  4|  3|  5|  1|  7|  6 
    651|  2|  5|  3|  4|  6|  9|  4|  5|  5|  8|  6|  2|  6|  3|  5|  4|  9|  7 
    652|  3|  7|  4|  3|  7|  8|  6|  6|  7|  9|  5|  3|  7|  4|  6|  5|  8|  8 
    655|  3|  7|  3|  4|  4|  4|  6|  5|  9|  4|  7|  3|  3|  4|  4|  7|  2|  3 
    681|  2|  6|  1|  6|  4|  7|  5|  5|  6|  6|  8|  1|  5|  3|  5|  4|  7|  6 
    684|  1|  5|  2|  7|  5|  8|  8|  8|  7|  7|  9|  2|  5|  2|  4|  5|  8|  6 
    687|  3|  7|  6|  5|  7|  8|  4|  4|  9|  7|  9|  3|  5|  4|  3|  7|  8|  6 
    689|  1|  2|  0|  5|  1|  4|  2|  2|  1|  3|  5|  0|  3|  2|  4|  1|  5|  4 
    690|  1|  2|  0|  2|  2|  3|  2|  2|  4|  4|  4|  1|  1|  2|  2|  4|  1|  1 
    691|  1|  4|  1|  8|  4|  7|  5|  7|  6|  6| 10|  1|  4|  2|  5|  6|  7|  6 
    692|  2|  2|  1|  5|  2|  3|  2|  2|  4|  3|  7|  2|  2|  3|  2|  3|  3|  2 
    694|  1|  6|  1|  8|  4|  5|  7|  7|  6|  4| 10|  1|  4|  2|  5|  4|  7|  6 
    695|  3|  7|  4| 11|  3|  6|  8|  8|  7|  3| 13|  3|  7|  4|  7|  5| 10|  9 
    697|  1|  2|  2|  0|  4|  4|  2|  2|  3|  5|  2|  1|  2|  2|  2|  3|  3|  2 
    698|  1|  4|  2|  1|  5|  4|  4|  4|  7|  6|  4|  1|  2|  2|  2|  5|  3|  3 
    699|  2|  3|  1|  5|  2|  3|  3|  2|  5|  3|  7|  2|  2|  3|  2|  3|  3|  2 
    700|  3|  4|  7|  8|  6| 11|  5|  7|  4| 10|  8|  2|  6|  4|  7|  6| 13| 11 
    701|  2|  4|  5|  8|  6|  5|  5|  7|  6|  6| 12|  2|  3|  3|  5|  6|  7|  6 
    702|  2|  3|  4|  7|  5|  6|  8| 10|  7|  9|  9|  2|  4|  3|  6|  9|  6|  7 
    703|  1|  5|  0|  7|  3|  6|  6|  6|  7|  5|  9|  1|  4|  2|  4|  5|  6|  5 
    706|  2|  6|  3|  4|  6|  9|  5|  5|  6|  8|  6|  2|  6|  3|  5|  4|  9|  7 
    709|  1|  2|  1|  4|  2|  5|  2|  3|  0|  4|  6|  2|  5|  2|  4|  0|  7|  6 
    710|  1|  5|  2|  7|  5|  6|  8|  8|  9|  7|  9|  1|  4|  2|  5|  7|  6|  5 
    719|  1|  4|  3|  3|  6|  4|  7|  7| 10|  6|  5|  1|  2|  2|  2|  8|  4|  3 
    720|  4|  6|  5|  8|  4|  7|  5|  5|  2|  6| 10|  3|  7|  5|  7|  2| 11| 10 
    724|  1|  1|  0|  2|  0|  1|  1|  1|  2|  1|  4|  1|  1|  2|  2|  2|  1|  1 
    725|  3|  4|  3| 10|  0|  7|  7|  7|  6|  4| 12|  3|  6|  4|  5|  6|  9|  8 
 
Zu den Taxa 610, 611 etc. siehe Tabelle 2.5 in Kapitel 2.2 
Die Ziffern bezeichnen die Anzahl der mit den verschiedenen Tests jeweils erzielten Unterscheidungen zwischen 
den einzelnen Taxa. Fettgedruckte Zahlen bezeichnen Ergebnisse von Taxa, die zu einer Spezies gehören. 
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Fortsetzung der Tabelle 5: 
 
 
  Taxon|643|645|646|647|648|649|650|651|652|655|681|684|687|689|690|691|692|694 
  ----------------------------------------------------------------------------- 
    610|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    611|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    612|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    613|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    618|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    621|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    622|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    623|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    624|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    625|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    633|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    635|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    636|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    637|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    638|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    639|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    640|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    641|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    643|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    645|  0|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    646|  3|  4|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    647|  1|  1|  7|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    648|  2|  1|  1|  1|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    649|  1|  1|  7|  0|  1|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    650|  0|  0|  6|  0|  1|  0|   |  M.fortuitum  |   |   |   |   |   |   |    
    651|  1|  1|  7|  0|  1|  0|  0|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    652|  1|  1|  7|  1|  1|  0|  1|  1|   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    655|  2|  2|  3|  6|  2|  5|  5|  6|  5|   |   |   |   |   |   |   |   |    
    681|  0|  0|  7|  2|  2|  2|  1|  2|  3|  4|   |   |   |   |   |   |   |    
    684|  3|  2|  6|  3|  1|  3|  3|  3|  4|  5|  3|   |   |   |   |   |   |    
    687|  3|  3|  5|  5|  1|  4|  4|  5|  6|  6|  7|  6|   |   |   |   |   |    
    689|  0|  0|  5|  1|  1|  1|  0|  1|  2|  3|  0|  2|  4|   |  M.mucogenicum 
    690|  0|  0|  2|  2|  1|  2|  1|  2|  2|  1|  0|  2|  3|  0|   |   |   |    
    691|  2|  1|  7|  4|  2|  3|  2|  3|  5|  4|  2|  3|  7|  0|  0|   |   |    
    692|  1|  0|  3|  4|  1|  3|  2|  4|  5|  3|  2|  2|  3|  0|  1|  1|   |    
    694|  2|  0|  7|  4|  2|  4|  2|  4|  5|  3|  2|  3|  7|  0|  1|  2|  2|    
    695|  4|  1|  9|  7|  4|  6|  4|  7|  8|  4|  5|  6|  6|  2|  3|  5|  3|  3 
    697|  1|  1|  2|  0|  1|  0|  0|  0|  0|  3|  1|  2|  2|  1|  1|  2|  3|  2 
    698|  1|  0|  3|  2|  1|  2|  1|  2|  2|  2|  1|  3|  5|  1|  0|  3|  2|  3 
    699|  1|  0|  3|  4|  1|  3|  2|  4|  5|  3|  2|  2|  3|  0|  1|  2|  0|  2 
    700|  3|  3| 10|  4|  3|  1|  0|  3|  5| 10|  6|  7|  7|  1|  4|  6|  5|  8 
    701|  4|  2|  7|  8|  3|  6|  3|  7|  9|  4|  6|  7|  7|  2|  2|  4|  1|  4 
    702|  3|  1|  7|  7|  2|  4|  3|  6|  6|  4|  5|  6| 10|  2|  0|  3|  3|  5 
    703|  1|  0|  6|  3|  1|  3|  2|  3|  4|  3|  1|  2|  6|  0|  0|  1|  1|  1 
    706|  1|  1|  7|  0|  1|  0|  0|  0|  1|  6|  2|  3|  5|  1|  2|  4|  4|  4 
    709|  0|  0|  6|  0|  0|  0|  0|  0|  1|  4|  1|  1|  3|  0|  1|  1|  1|  1 
    710|  3|  0|  5|  5|  2|  5|  3|  5|  6|  4|  3|  4|  6|  2|  0|  3|  2|  3 
    719|  3|  2|  3|  4|  0|  4|  3|  4|  4|  3|  4|  3|  5|  3|  1|  4|  2|  4 
    720|  1|  0| 11|  4|  3|  2|  0|  4|  5|  7|  4|  7|  7|  0|  3|  6|  4|  4 
    724|  0|  0|  2|  2|  1|  2|  1|  2|  2|  0|  0|  2|  3|  0|  0|  0|  0|  0 
    725|  2|  1|  9|  6|  2|  4|  3|  6|  7|  4|  4|  5|  7|  1|  2|  4|  2|  4 
 
Zu den Taxa 610, 611 etc. siehe Tabelle 2.5 in Kapitel 2.2 
Die Ziffern bezeichnen die Anzahl der mit den verschiedenen Tests jeweils erzielten Unterscheidungen zwischen 
den einzelnen Taxa. Fettgedruckte Zahlen bezeichnen Ergebnisse von Taxa, die zu einer Spezies gehören. 
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Fortsetzung der Tabelle 5: 
 
  Taxon|695|697|698|699|700|701|702|703|706|709|710|719|720|724|725 
  ----------------------------------------------------------------- 
    610|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    611|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    612|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    613|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    618|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    621|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    622|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    623|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    624|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    625|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    633|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    635|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    636|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    637|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    638|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    639|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    640|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    641|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    643|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    645|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    646|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    647|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    648|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    649|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    650|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    651|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    652|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    655|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    681|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    684|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    687|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    689|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    690|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    691|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    692|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    694|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    695|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    697|  4|   |   M.peregrinum    |   |   |   |   |   |   |   |    
    698|  6|  0|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    699|  3|  3|  2|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    700|  9|  2|  6|  6|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    701|  5|  3|  4|  2|  8|   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    702|  8|  2|  3|  4|  7|  5|   |   |   |   |   |   |   |   |    
    703|  4|  2|  2|  1|  7|  5|  4|   |   |   |   |   |   |   |    
    706|  7|  0|  2|  4|  4|  8|  7|  3|   |   |   |   |   |   |    
    709|  3|  0|  2|  1|  1|  3|  3|  1|  0|   |   |   |   |   |    
    710|  4|  2|  2|  2|  9|  5|  4|  2|  5|  3|   |   |   |   |    
    719|  7|  1|  1|  2|  8|  6|  4|  3|  4|  3|  3|   |   |   |    
    720|  5|  2|  5|  4|  4|  6|  7|  5|  4|  0|  7|  8|    M.vaccae 
    724|  1|  1|  0|  0|  3|  0|  0|  0|  2|  1|  1|  1|  1|   |    
    725|  3|  4|  5|  2|  6|  6|  5|  3|  6|  2|  5|  6|  4|  0|    
 
Zusammenfassung: 
Gesamtanzahl der 0-Ergebnisse : 119 
Gesamtanzahl der möglichen Trennpaare : 1540 
 
Zu den Taxa 610, 611 etc. siehe Tabelle 2.5 in Kapitel 2.2 
Die Ziffern bezeichnen die Anzahl der mit den verschiedenen Tests jeweils erzielten Unterscheidungen zwischen 
den einzelnen Taxa. Fettgedruckte Zahlen bezeichnen Ergebnisse von Taxa, die zu einer Spezies gehören. 
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Tabelle 6: Anzahl der Trennungen (unterschiedlich ausfallenden Testergebnisse) pro Taxapaar langsam wachsender Mykobak- 
terientaxa (Grundlage für die Berechnungen waren die Prozentwerttabellen und der Level von 90 % - vgl. Kapitel 
2.1.3.2.2-, bezogen auf nunmehr 27 Tests – vgl. Kapitel 3.2.3) 
 
  Taxon|619|627|628|629|631|632|654|659|663|665|666|672|674|675|676|678|680|685|686|693|705|707|711|713|714|715|722|723|726 
  ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 
    619|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    627|  0|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    628|  0|  0|   |  M.avium/intracellulare   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    629|  8|  3|  1|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    631|  5|  1|  1|  7|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    632|  6|  0|  0|  6|  3|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    654|  3|  1|  0|  1|  3|  1|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    659|  0|  0|  0|  8|  5|  6|  3|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    663|  0|  0|  0|  3|  2|  2|  0|  0|   |  M.gordonae   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    665|  2|  1|  0|  5|  5|  5|  2|  2|  0|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    666|  2|  1|  0|  3|  5|  4|  1|  2|  0|  0|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    672|  6|  2|  1|  8|  5|  4|  3|  6|  3|  6|  5|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    674|  7|  2|  0|  1|  6|  5|  0|  7|  2|  4|  2|  7|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    675|  1|  0|  0|  9|  4|  5|  3|  1|  1|  3|  3|  5|  8|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    676|  9|  3|  1|  1|  6|  5|  1|  9|  4|  6|  4|  7|  2|  8|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    678|  2|  1|  0|  6|  2|  3|  3|  1|  1|  3|  3|  4|  5|  2|  6|   |  M.kansasii   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    680|  3|  1|  0|  1|  3|  1|  0|  3|  0|  2|  1|  3|  0|  3|  1|  3|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    685|  6|  2|  0|  4|  5|  6|  1|  6|  2|  4|  2|  8|  3|  7|  5|  4|  1|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    686|  4|  1|  0|  1|  3|  1|  0|  4|  1|  2|  1|  3|  0|  4|  1|  2|  0|  1|   |   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    693|  8|  4|  1|  6|  6|  5|  3|  7|  4|  6|  5|  2|  5|  7|  5|  4|  3|  8|  2|   |   |   |   |   |   |   |   |   |    
    705|  1|  0|  0|  2|  3|  3|  0|  1|  1|  1|  0|  3|  1|  2|  3|  2|  0|  1|  0|  4|   |  M.scrofulaceum   |   |   |    
    707| 13|  7|  3|  5|  8|  9|  4| 13|  6| 10|  6|  9|  6| 12|  4| 10|  3|  7|  4|  6|  6|   |   |   |   |   |   |   |    
    711|  3|  1|  0|  4|  5|  3|  0|  3|  0|  2|  2|  5|  3|  3|  4|  3|  0|  3|  2|  4|  1|  6|   |   |   |   |   |   |    
    713|  5|  2|  0|  3|  2|  3|  1|  5|  2|  3|  3|  1|  2|  4|  2|  3|  1|  3|  1|  1|  2|  2|  3|   |   |   |   |   |    
    714|  9|  4|  1|  5|  6|  7|  2|  9|  3|  6|  4|  5|  4|  8|  4|  7|  2|  7|  3|  2|  3|  4|  4|  0|   |  M.terrae |    
    715|  5|  2|  0|  7|  4|  5|  3|  5|  2|  4|  4|  3|  6|  4|  6|  3|  3|  7|  4|  3|  3|  8|  4|  0|  4|   |   |   |    
    722| 11|  5|  2|  3|  6|  7|  3| 11|  5|  8|  6|  7|  4| 10|  2|  8|  3|  7|  3|  4|  4|  2|  6|  1|  2|  6|  M.triviale 
    723|  7|  3|  0|  5|  4|  5|  2|  7|  3|  4|  4|  5|  4|  6|  4|  4|  2|  5|  2|  4|  3|  6|  4|  0|  4|  2|  4|   |    
    726|  3|  1|  0|  1|  2|  1|  0|  3|  0|  1|  1|  1|  0|  3|  1|  1|  0|  2|  0|  0|  1|  4|  1|  0|  1|  0|  2|  0|    
 
Zusammenfassung: 
Gesamtanzahl der 0-Ergebnisse : 61 
Gesamtanzahl der möglichen Trennpaare : 465 
 
Zu den Taxa 610, 611 etc. siehe Tabelle 2.5 in Kapitel 2.2 
Die Ziffern bezeichnen die Anzahl der mit den verschiedenen Tests jeweils erzielten Unterscheidungen zwischen den einzelnen Taxa. Fettgedruckte Zahlen 
bezeichnen Ergebnisse von Taxa, die zu einer Spezies gehören. Die unterstrichenen Zahlen bezeichnen die erzielten Unterscheidungen zwischen M.scrofulaceum 
und dem M.-avium-intracellulare-Komplex.  
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Tabelle 7: Beispiele für die Zuordnung einzelner Teststämme verschiedener Taxa 
mittels des RPO-Testsystems zu verschiedenen Spezies 
 
Trennindices Teststamm Rang-
folge 
 
Taxon- 
Nr. :     Spezies 
WILLCOX         TAXONOMIC     STANDARD     GAUSSIAN 
PROBABILITY     DISTANCE      ERROR        INTEGRAL 
 
1. 610 : M. 
abscessus 
2. 637 : M. 
chelonaeIII 
3. 635 : M. 
chelonaeI 
4. 627 : M. 
avium/intracI 
M. abscessus   
a1342 
5. 7726 : M. 
xenopi 
0.6367261       0.1879913    -1.5798793    0.0582080 
 
0.2862620       0.2206471    -0.6921355    0.2676290 
 
0.0770030       0.2487822    -1.1722482    0.1210000 
 
0.0000059       0.3834009     3.2275989    0.9993130 
 
0.0000015       0.3985297     1.8112457    0.9648520 
 
1. 637 : M. 
chelonaeIII 
2. 610 : M. 
abscessus 
3. 635 : M. 
chelonaeI 
4. 627 : M. 
avium/intracI 
M. abscessus   
a1343 
 
5. 737 : M. sp. 
Typ B 
0.8671858       0.1736855    -2.0942935    0.0183090 
 
0.1316893       0.2445100     0.1338689    0.5517170 
  
0.0008856       0.3097848     0.3254293    0.6368310 
  
0.0001990       0.3594697     2.5717267    0.9949150 
  
0.0000140       0.3301346     17.101950    0.9999999 
 
1. 635 : M. 
chelonaeI 
2. 610 : M. 
abscessus 
3. 636 : M. 
chelonaeII 
4. 648 : M. 
flavescens 
M. abscessus   
a1344 
5. 697 : M. 
peregrinumI 
0.5884614       0.2912997    -0.1283990    0.4285760 
  
0.1725731       0.3296575     2.7156895    0.9966360 
  
0.1276495       0.2905741     2.1297131    0.9829970 
  
0.0786249       0.2903637     0.4756297    0.6730310 
  
0.0100234       0.3401796     0.7980951    0.7823050 
 
 
1. 610 : M. 
abscessus 
2. 637 : M. 
chelonaeIII 
3. 635 : M. 
chelonaeI 
4. 627 : M. 
avium/intracI 
M. abscessus   
a1345 
5. 726 : M. 
xenopi 
0.8952944       0.1508248    -2.7068328    0.0034670 
  
0.0660837       0.2592367     0.4600528    0.6554219 
  
0.0386172       0.2604198    -0.8865320    0.1948939 
 
0.0000035       0.3872457     3.3329707    0.9995620 
  
0.0000005       0.4140271     2.1647781    0.9846140 
 
1. 610 : M. 
abscessus 
2. 635 : M. 
chelonaeI 
3. 637 : M. 
chelonaeIII 
4. 636 : M. 
chelonaeII 
M. abscessus   
a1346 
5. 627 : M. 
avium/intracI 
0.7244799       0.1879913    -1.5798793    0.0582080 
 
0.1669389       0.2253474    -1.7475964    0.0409300 
  
0.1085715       0.2592367     0.4600528    0.6554219 
  
0.0000063       0.3858468     5.2149818    0.9999999 
  
0.0000026       0.4031771     3.7695971    0.9998920 
 
1. - 5. (1. Spalte unter „Rangfolge“): Reihenfolge der Zuordnungen gestaffelt nach der „Willcox probability“. 
„Taxon-Nr.“: Taxon der jeweils zugeordneten Spezies (vgl. Tabelle 1 des Anhangs). 
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Fortsetzung von Tabelle 7: 
 
Trennindices Teststamm Rang-
folge 
 
Taxon- 
Nr. :     Spezies 
WILLCOX         TAXONOMIC     STANDARD     GAUSSIAN 
PROBABILITY     DISTANCE      ERROR        INTEGRAL 
 
1. 610 : M. 
abscessus 
2. 637 : M. 
chelonaeIII 
3. 635 : M. 
chelonaeI 
4. 627 : M. 
avium/intracI 
M. abscessus   
a1347 
5. 636 : M. 
chelonaeII 
0.6883577       0.2172385    -0.6930521    0.2643470 
 
0.2480689       0.2592367     0.4600528    0.6554219 
 
0.0635715       0.2861688    -0.2543692    0.4051650 
  
0.0000014       0.4324306     4.5713356    0.9999999 
  
0.0000002       0.4198632     6.3165552    0.9999999 
 
1. 611 : M. agri 
2. 738 : M. sp. 
Typ C 
3. 627 : M. 
avium/intracI 
4. 648 : M. 
flavescens 
M. agri   
a1348 
5. 728 : « M. 
CleggII » 
0.9895740       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8 
  
0.0099956       0.1907781     6.8097891    0.9999999 
  
0.0003477       0.3084549     1.1735849    0.8790000 
  
0.0000443       0.3309022     1.5584302    0.9394290 
  
0.0000130       0.3169530     4.8980930    0.9999999 
 
1. 612 : M. 
aichiense 
2. 703 : M. 
rhodesiae 
3. 689 : M. 
mucogenicumI 
4. 617 : “M. 
aquaeIII” 
M. aichiense   
a1349 
5. 681 : M. 
komossenseI 
0.4844836       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8 
 
0.4844836       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8 
  
0.0084074       0.2101939    -1.6289819    0.0526160 
  
0.0048937       0.1907781     6.8097891    0.9999999 
  
0.0048937       0.1907781     6.8097891    0.9999999 
 
1. 647 : M. 
farcinogenesI 
2. 706 : M. 
senegalenseI 
3. 651 : M. 
fortuitumIII 
4. 649 : M. 
fortuitumI 
M. fortui- 
   tum II   
a13205 
5. 650 : M. 
fortuitumII 
0.3467966       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8 
  
0.3467966       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8 
  
0.1751498       0.0967241    -2.0952341    0.0183090 
  
0.0695321       0.1275989    -2.6354879    0.0042690 
  
0.0390147       0.1493194    -2.4579504    0.0071429 
 
1. 647 : M. 
farcinogenesI 
2. 706 : M. 
senegalenseI 
3. 651 : M. 
fortuitumIII 
4. 649 : M. 
fortuitumI 
M. fortui- 
   tum II   
a13206 
5. 650 : M. 
fortuitumII 
0.3467966       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8 
  
0.3467966       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8 
  
0.1751498       0.0967241    -2.0952341    0.0183090 
  
0.0695321       0.1275989    -2.6354879    0.0042690 
  
0.0390147       0.1493194    -2.4579504    0.0071429 
 
 
1. - 5. (1. Spalte unter „Rangfolge“): Reihenfolge der Zuordnungen gestaffelt nach der „Willcox probability“. 
„Taxon-Nr.“: Taxon der jeweils zugeordneten Spezies (vgl. Tabelle 1 des Anhangs). 
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Fortsetzung von Tabelle 7: 
 
Trennindices Teststamm Rang-
folge 
 
Taxon- 
Nr. :     Spezies 
WILLCOX         TAXONOMIC     STANDARD     GAUSSIAN 
PROBABILITY     DISTANCE      ERROR        INTEGRAL 
 
1. 700 : M. 
porcinum 
2. 650 : M. 
fortuitumII 
3. 709 : M. 
smegmatisI 
4. 649 : M. 
fortuitumI 
M. fortui- 
   tum II   
a13207 
 
5. 735 : “M. 
yucho” 
0.9969629       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8  
 
0.0026287       0.2855793     1.9424593    0.9738100  
 
0.0002019       0.2766465    -0.3353067    0.3631689 
 
0.0001158       0.3090966     3.9710626    0.9999520 
 
0.0000817       0.3107219     0.9999810    0.8389130 
 
1. 650 : M. 
fortuitumII 
2. 735 : “M. 
yucho” 
3. 709 : M. 
smegmatisI 
4. 649 : M. 
fortuitumI 
M. fortui- 
   tum II   
a13208 
5. 731 : “M. 
piscium” 
0.8429102       0.2435843     0.5862633    0.7122600 
 
0.0720864       0.3119116     1.0316836    0.8484950 
 
0.0416480       0.3106981     0.5195070    0.7224050 
 
0.0161492       0.2815038     2.9666818    0.9984620 
 
0.0081542       0.2696156     12.632324    0.9999999 
 
1. 692 : M. 
neoaurum 
2. 680 : M. 
kansasiiV 
3. 654 : M. 
gastri 
4. 699 : M. 
phleiI 
M. phleiI   
a13366 
5. 724 : M. 
vaccaeI 
0.3816669       0.1920165    -1.3613045    0.0869149 
 
0.3044690       0.1985969    -1.2186079    0.1131390 
 
0.2582998       0.2022374    -1.4354984    0.0763580 
 
0.0513502       0.2647360     1.2702590    0.8979580 
 
0.0017165       0.3371503     1.1340543    0.8707620 
 
1. 700 : M. 
porcinum 
2. 650 : M. 
fortuitumII 
3. 709 : M. 
smegmatisI 
4. 649 : M. 
fortuitumI 
M. porcinum   
a13367 
5. 735 : “M. 
yucho” 
0.9969629       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8 
 
0.0026287       0.2855793     1.9424593    0.9738100 
 
0.0002019       0.2766465    -0.3353067    0.3631689 
 
0.0001158       0.3090966     3.9710626    0.9999520 
 
0.0000817       0.3107219     0.9999810    0.8389130 
 
 
1. 701 : M. 
poriferae 
2. 724 : M. 
vaccaeI 
3. 692 : M. 
neoaurum 
4. 699 : M. 
phleiI 
M. poriferae   
a13368 
5. 627 : M. 
avium/intracI 
0.9993020       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8 
 
0.0005450       0.3167602     0.6251830    0.7421540 
 
0.0000570       0.3330832     2.9869972    0.9985890 
 
0.0000514       0.3204337     3.0691677    0.9986500 
 
0.0000407       0.3553245     2.4581205    0.9928570 
 
1. - 5. (1. Spalte unter „Rangfolge“): Reihenfolge der Zuordnungen gestaffelt nach der „Willcox probability“. 
„Taxon-Nr.“: Taxon der jeweils zugeordneten Spezies (vgl. Tabelle 1 des Anhangs). 
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Fortsetzung von Tabelle 7: 
 
Trennindices Teststamm Rang-
folge 
 
Taxon- 
Nr. :     Spezies 
WILLCOX         TAXONOMIC     STANDARD     GAUSSIAN 
PROBABILITY     DISTANCE      ERROR        INTEGRAL 
 
1. 702 : M. 
pulveris 
2. 690 : M. 
mucogenicumII 
3. 715 : M. 
terraeIII 
4. 713 : M. 
terraeI 
M. pulveris   
a13369 
5. 726 : M. 
xenopi 
0.9991593       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8 
 
0.0006451       0.3175018     1.6135138    0.9463010 
 
0.0001019       0.2696156     12.632324    0.9999999 
 
0.0000784       0.3199710     1.9669710    0.9750020 
 
0.0000027       0.3843368     1.4874748    0.9305630 
 
1. 612 : M. 
aichiense 
2. 703 : M. 
rhodesiae 
3. 689 : M. 
mucogenicumI 
4. 617 : “M. 
aquaeIII” 
M. rhodesiae   
a13370 
5. 681 : M. 
komossenseI 
0.4844836       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8 
 
0.4844836       0.0100000    -6.5415600    < 1.0*E-8 
 
0.0084074       0.2101939    -1.6289819    0.0526160 
 
0.0048937       0.1907781     6.8097891    0.9999999 
 
0.0048937       0.1907781     6.8097891    0.9999999 
 
1. 615 : “M. 
aquaeI” 
2. 705 : M. 
scrofulaceum 
3. 680 : M. 
kansasiiV 
4. 654 : M. 
gastri 
M. 
scrofulaceum   
a13374 
5. 628 : M. 
avium/intracII 
0.5062968       0.1907781     6.8097891    0.9999999 
 
0.2589023       0.2583279     0.1169624    0.5635600 
 
0.1927793       0.2571136     0.5674163    0.7156610 
 
0.0162151       0.2778422     0.7494582    0.7852359 
 
0.0114998       0.3294777     1.2230807    0.8887680 
 
1. 705 : M. 
scrofulaceum 
2. 654 : M. 
gastri 
3. 666 : M. 
gordonaeXI 
4. 663 : M. 
gordonaeVIII 
M. 
scrofulaceum   
a13375 
5. 628 : M. 
avium/intracII 
0.9537995       0.1723261    -2.3456501    0.0096420 
 
0.0113703       0.2541725     0.0654121    0.7389140 
 
0.0082751       0.2704933     1.0576993    0.8531410 
 
0.0067666       0.2779155     1.6421475    0.9494970 
 
0.0044642       0.3361547     1.3954017    0.9177360 
 
1. 627 : M. 
avium/intracI 
2. 705 : M. 
scrofulaceum 
3. 733 : “M. 
scotochromog.” 
4. 628 : M. 
avium/intracII 
M. 
scrofulaceum   
a13376 
5. 637 : M. 
chelonaeIII 
0.7511440       0.2768138     0.3064112    0.6405759 
 
0.1959543       0.3104238     1.6086988    0.9452010 
 
0.0232241       0.2696156     12.632324    0.9999999 
 
0.0228842       0.3416192     1.5364302    0.9369920 
 
0.0054201       0.3493114     3.1494594    0.9990360 
 
1. - 5. (1. Spalte unter „Rangfolge“): Reihenfolge der Zuordnungen gestaffelt nach der „Willcox probability“. 
„Taxon-Nr.“: Taxon der jeweils zugeordneten Spezies (vgl. Tabelle 1 des Anhangs). 
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Lebenslauf 
 
Persönliche Daten:  
Geburtsname: Marion Vinzelberg 
Geburtstag: 19.04.1972 
Geburtsort: Gadderbaum jetzt Bielefeld 
Nationalität: Deutsch 
Familienstand: Ledig 
Konfession: 
 
Evangelisch 
 
Schulausbildung:  
08/1978 - 06/1982 Grundschule Stiftsschule Bielefeld 
09/1982 - 06/1991 Bavink-Gymnasium Bielefeld mit Abschluß Abitur 
 
Studium:  
09/1991 - 06/1999 Studium der Humanmedizin an der RWTH Aachen 
10/1994 - 06/1995 Studium der Humanmedizin an der Université de Limoges, Frankreich 
Examina:  
09/1993 Ärztliche Vorprüfung  
09/1994 Erster Abschnitt der Ärztlichen Prüfung  
04/1998 Zweiter Abschnitt der Ärztlichen Prüfung  
06/1999 Dritter Abschnitt der Ärztlichen Prüfung  
Praktisches Jahr:  
04/1998 - 08/1998 Internistische Abteilung des Luisenhospitals, Aachen 
08/1998 - 12/1998 Klinik für Psychosomatik und Psychotherapeutische Medizin, RWTH 
Aachen 
12/1998 - 03/1999 
 
Chirurgische Abteilung des Hôpital de Sierre-Loèche, Schweiz 
Berufliche Erfahrung: 
10/1999-09/2000 Ärztin im Praktikum in der chirurgischen Abteilung des Hôpital de Sierre-
Loèche, Schweiz 
10/2000-03/2001 Ärztin im Praktikum in der internistischen Abteilung des Luisenhospitals 
Aachen 
04/2001-09/2001 Assistenzärztin in der internistischen Abteilung des 
Luisenhospitals Aachen 
10/2001-08/2002 Assistenzärztin in der internistischen Abteilung des 
St.-Antonius-Hospitals Eschweiler 
 
Weitere Qualifikationen:  
 
 
Sonographiekurs (Grund- und Aufbaukurs), Fachkundenachweis Rettungs- 
medizin, sichere Kenntnisse der französischen und englischen Sprache 
 
Sonstige Interessensgebiete: 
 Klassischer Gesang seit 1994, Diplom der Gehörbildung/Musiktheorie 
1995, Chorgesang, Querflöte, Sport 
 
